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Η καραβίδα, Nephrops norvegicus (L.), είναι ένα δεκάποδο καρκινοειδές, µε 
ευρεία γεωγραφική κατανοµή και απαντάται στον ανατολικό Ατλαντικό ωκεανό, από το 
Μαρόκο έως τη Νορβηγία και την Ισλανδία, καθώς και στη Μεσόγειο θάλασσα. Η 
εµπορική αξία αυτού του είδους είναι ιδιαίτερα υψηλή και οι πρόσφατες τάσεις για 
καταναλωτική ζήτηση, δικαιολογούν το αυξηµένο ενδιαφέρον για τη δυνατότητα 
εντατικής εκτροφής. Εποµένως, πληροφορίες για  τη γενετική  πληθυσµιακή δοµή της 
είναι απαραίτητες για τη βιώσιµη εκµετάλλευση και τη σωστή διαχείριση των 
αποθεµάτων της. Στην παρούσα εργασία, χρησιµοποιήθηκε το µικροδορυφορικό DNA 
ως µοριακός γενετικός δείκτης για τη µελέτη του γενετικού αποθέµατος της καραβίδας 
και πιο συγκεκριµένα για τη µελέτη της πληθυσµιακής γενετικής του δοµής, στο Βόρειο 
Αιγαίο. Η προσπάθεια εκτίµησης της γενετικής ποικιλότητας πραγµατοποιήθηκε µε τη 
χρήση του µικροδορυφορικού DNA, επειδή είναι ένας γενετικός δείκτης συγκυρίαρχος, 
εύκολος στη χρήση, πολύ ακριβής, υψηλά πολυµορφικός και απαιτεί πολύ λίγο και όχι 
ιδιαίτερα υψηλής ποιότητας  DNA.  
Επιλέχτηκαν και µελετήθηκαν τρεις πληθυσµοί από τον Παγασητικό κόλπο (Π.Κ. 
2005, 2006 και 2007), δύο από τον Τορωναίο κόλπο (T.Κ. 2006 και 2007) και ένας από 
το βόρειο Ευβοϊκό κόλπο (Β.Ε.Κ. 2005). Συνολικά γονοτυπήθηκαν 648 άτοµα. 
Εξετάσθηκαν οχτώ ζεύγη εκκινητών, αλλά µόνο οι έξι από αυτούς έδωσαν 
επαναλήψιµα αποτελέσµατα µε υψηλό πολυµορφισµό. Εποµένως, οι αλληλοµορφικές 
συχνότητες υπολογίστηκαν χρησιµοποιώντας έξι πολυµορφικούς γενετικούς τόπους. 
Αναλύσεις µοριακής παραλλακτικότητας, υπολογισµοί των F-κριτηρίων, της 
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γονιδιακής ροής, των γενετικών αποστάσεων, καθώς και τυχόν αποκλίσεις από το νόµο 
των Hardy-Weinberg (H-W) υπολογίστηκαν εντός και µεταξύ των πληθυσµών. 
Σύµφωνα µε τη στατιστική ανάλυση των παρατηρηθέντων και αναµενόµενων 
τιµών της ετεροζυγωτίας, µόνο ορισµένοι γενετικοί τόποι βρέθηκαν σε συµφωνία  µε το 
νόµο των Hardy-Weinberg. Αυτές οι σηµαντικές αποκλίσεις από το νόµο αυτό, που 
ανιχνεύθηκαν σε όλους τους γενετικούς τόπους και όλους τους πληθυσµούς, 
υποδηλώνουν ότι το είδος ενδεχόµενα δεν έχει φτάσει ακόµη σε γενετική ισορροπία. Οι 
αποκλίσεις από το νόµο H-W, ίσως και να οφείλονται σε διάφορους λόγους, όπως είναι 
για παράδειγµα η παρουσία υποπληθυσµών, το ζευγάρωµα µεταξύ στενών συγγενικών 
ειδών (inbreeding), η διασταύρωση πληθυσµών µε διαφορετικές συχνότητες 
αλληλοµόρφων γονιδίων (Wahlund effect), καθώς και η επίδραση της γενετικής 
παρέκκλισης. Η απόκλιση αυτή θα µπορούσε ενδεχοµένως να οφείλεται και στη φυσική 
επιλογή. Οι πληθυσµοί παρουσίασαν µια σηµαντική έλλειψη ετεροζυγωτίας (FIS = 
0,204), ελαφρώς υψηλότερη από εκείνη που έχει αναφερθεί σε προηγούµενες γενετικές 
µελέτες στο είδος. Η παρατηρηθείσα υψηλή τιµή του δείκτη FIS φανερώνει πιθανή 
ενδογαµία. Η ανάλυση των αλληλοµορφικών συχνοτήτων αποκάλυψε υψηλά επίπεδα 
γενετικού πολυµορφισµού, ίσως λόγω της χρησιµοποιούµενης τεχνικής, παρόλο που η 
ανάλυση της µοριακής παραλλακτικότητας ήταν υψηλότερη εντός των πληθυσµών 
(85%) απ’ ότι µεταξύ αυτών (15%). Οι τιµές της γενετικής απόστασης φανέρωσαν αυτή 
τη γενετική ποικιλοµορφία µεταξύ των πληθυσµών χωροταξικά. Η παρουσία γενετικής 
δοµής των ειδών (substructuring), πιθανώς λόγω της ύπαρξης υποπληθυσµών, 
επιβεβαιώθηκε, επίσης, από τη µέση τιµή δείκτη διαφοροποίησης των αλληλοµορφικών 
συχνοτήτων ανάµεσα στους πληθυσµούς (RST =0,148). Η καραβίδα, N. norvegicus, είναι 
ένα καρκινοειδές µε πελαγικές λάρβες, κατά τη δηµιουργία των οποίων αναµένεται 
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υψηλή γονιδιακή ροή. Αντίθετα, σε ενήλικα στάδια αναµένεται να είναι περιορισµένη. 
Εντούτοις, η µέση τιµή της γονιδιακής ροής µεταξύ των πληθυσµών ήταν αρκετά 
υψηλή (Nm=1,441), υποδηλώνοντας ότι η γονιδιακή ροή µεταξύ των πληθυσµών δεν 
είναι περιορισµένη, καθώς και το γεγονός ότι επικρατεί πανµιξία µεταξύ τους. Τα 
αποτελέσµατα της παρούσας έρευνας επιβεβαιώνουν την ύπαρξη ενός γενετικά 
ευδιάκριτου αποθέµατος καραβίδων στο Αιγαίο Πέλαγος. Τα στοιχεία συγκρίθηκαν µε 
παλαιότερες γενετικές µελέτες άλλων θαλασσίων καρκινοειδών και ψαριών και 
συζητούνται λύσεις για τη σωστή διαχείριση των αποθεµάτων. 
 
Λέξεις κλειδιά: Nephrops norvegicus, µικροδορυφορική αλληλουχία, ετεροζυγωτία, 
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1.1 Η καραβίδα (Nephrops norvegicus L.)  
 
Η καραβίδα ανήκει στην οικογένεια των Nephropidae και στην τάξη των 
δεκαπόδων (Decapoda). Έχει σχετικά πιο µακρύ και περισσότερο «κοµψό» σώµα σε 
σχέση µε τα άλλα είδη των δεκαπόδων (Relini et al., 1998). Η κοιλιακή περιοχή 
(abdomen) είναι µακριά και τελειώνει µε ένα τέλσο σχήµατος βεντάλιας, που επιτρέπει 
στην καραβίδα να κολυµπήσει. Εντούτοις, κατά τη διάρκεια κίνησής της, η καραβίδα 
περπατά περισσότερο απ’ ότι κολυµπά (Relini et al., 1998). ∆ιαθέτει 5 ζεύγη ποδιών. 
Το πρώτο ζευγάρι των ποδιών φέρει ισχυρές δαγκάνες ενώ το δεύτερο και τρίτο ζεύγος 
έχουν λεπτότερες δαγκάνες  (Relini et al., 1998). Το κεφάλι περιλαµβάνει ένα ζευγάρι 
«σύνθετων»  οφθαλµών, όπου κάθε ένας είναι συνδεδεµένος µε ένα κινητό µίσχο 
(peduncule). Οι οφθαλµοί της είναι µεγάλοι, µαύροι και µετακινούµενοι (Farmer, 
1975). Γενικά, έχει χρώµα πορτοκαλί µε κόκκινες–κίτρινες λωρίδες στις δαγκάνες και 
στο επάνω µέρος του κεφαλοθώρακα (Εικ. 1). Παρόλο που οι Fisher et al., (1987a) 
παρατήρησαν ότι το µέγιστο ολικό µήκος της φτάνει τα 24 cm, έχουν εντοπιστεί και 
Εικόνα 1: Καραβίδα (Nephrops norvegicus). 
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µεγαλύτερα άτοµα, κυρίως στη βόρεια Αδριατική (26,5 cm).  Κατά µέσο όρο, τα 
αρσενικά είναι µεγαλύτερα σε µέγεθος και παρουσιάζουν µεγαλύτερη διάρκεια ζωής 
συγκριτικά µε τα θηλυκά (Mytilineou et al., 1990). 
Η καραβίδα ανήκει στα παµφάγα είδη. Έχει αποδειχθεί ότι οι διατροφικές 
προτιµήσεις της βρίσκονται κυρίως στον πυθµένα (Froglia and Gramitto, 1981). Το 
γεγονός αυτό συσχετίζεται µε τη συνήθεια του σκαψίµατος που έχει το συγκεκριµένο 
είδος αναζητώντας καταφύγιο. Το διαιτολόγιό της αποτελείται από διάφορα είδη 
ασπόνδυλων, καρκινοειδών και άλλους αργοκίνητους ζωικούς οργανισµούς. Επίσης 
τρέφεται µε µικροφύκη και πλαγκτόν. 
Τα στάδια  ανάπτυξης της καραβίδας, όπως και σε άλλα καρκινοειδή, είναι µια 
ασυνεχής διαδικασία µε µια διαδοχή αφαίρεσης του εξωσκελετού της. Κατά τη 
διάρκεια αυτής, ο παλιός εξωσκελετός αποµακρύνεται και το ζώο αυξάνεται πολύ 
γρήγορα πριν ακόµα δηµιουργηθεί ο καινούργιος σκληρός εξωσκελετός. Μια 
καθορισµένη περιοδικότητα αποµάκρυνσης του περιβλήµατος (αφαίρεση) δε βρέθηκε 
µεταξύ των νεαρών ατόµων, εφόσον φαίνεται ότι πραγµατοποιείται καθ' όλη τη 
διάρκεια του έτους.  Παρ’ όλα αυτά, υπάρχει ένας συγχρονισµός  αποµάκρυνσής του 
στα ενήλικα άτοµα. Η αναπαραγωγή της καραβίδας, λαµβάνει χώρα την περίοδο 
Μαρτίου – Νοεµβρίου και γενικά, θα µπορούσε να ειπωθεί ότι στη Μεσόγειο θάλασσα 
τα θηλυκά άτοµα ωοτοκούν κάθε δεύτερο χρόνο. Η γονιµοποίηση των αυγών γίνεται 
εκτός νερού. Γεννά πάνω από 4.000 αυγά, τα οποία κρατάει στην υπογάστρια 
κοιλότητά της µέχρι την εκκόλαψη, η οποία διαρκεί 8 – 9 µήνες  (Gramitto, 1998). 
Η καραβίδα είναι νυκτόβιο είδος που χαρακτηρίζεται από αργή ανάπτυξη και 
µικρό ρυθµό θνησιµότητας (Abello and Sarda, 1982). ∆εν ανήκει στα µεταναστευτικά 
είδη και ζει σε περιοχές µε µαλακούς, αµµώδεις πυθµένες, φθάνοντας σε βάθος 
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µεγαλύτερο από αυτό των 50 m. Στη βόρεια Αδριατική θάλασσα, το είδος καταγράφηκε 
σε βάθη από 30 έως 400 m, στο νότιο µέρος της (Karlovac, 1953: Fisher et al., 1987b: 
Froglia and Gramitto, 1981). 
H κατανοµή του είδους περιορίζεται στον ανατολικό Ατλαντικό, από το Μαρόκο 
έως τη Νορβηγία και την Ισλανδία καθώς και στη Μεσόγειο (Fisher et al., 1987a: 
Relini et al., 1998). Στο βόρειο µέρος της ανοικτής Αδριατικής συναντάται ο 
πυκνότερος πληθυσµός της, ενώ στη νότια Αδριατική, κατά µήκος των δυτικών 
(ιταλικών) και ανατολικών (αλβανικών) ακτών, o πληθυσµός δεν είναι τόσο πυκνός 














Εικόνα 2:  Παγκόσµια γεωγραφική εξάπλωση καραβίδας (FAO, 2007). 
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1.2 ∆ιαχείριση αλιείας  
 
Η καραβίδα, N. norvegicus (Linnaeus), είναι ένα από τα πολυτιµότερα είδη 
αλιείας, καθώς παρουσιάζει υψηλό ποσοστό προτίµησης από τους καταναλωτές. Τα 
καρκινοειδή, και κατά επέκταση η καραβίδα, αποτελούν τροφή υψηλής διαιτητικής 
αξίας, καθώς είναι πολύ θρεπτικά, έχουν χαµηλή περιεκτικότητα σε λιπαρά και 
αποτελούν σηµαντική πηγή πρωτεϊνών και µετάλλων. Συνεπώς, το υπό µελέτη είδος 
έχει µεγάλη εµπορική αξία και η εξαλίευσή του γίνεται σε όλες τις περιοχές εξάπλωσής 
του.  
Σύµφωνα µε το FAO, το 1987 εξαλιεύθηκαν 59.761 tn και το 1988 εξαλιεύθηκαν 
62.382 tn, κυρίως στην περιοχή του Νοτιοδυτικού Ατλαντικού. Το είδος αυτό αλιεύεται 
κυρίως την περίοδο της άνοιξης και του καλοκαιριού. Το συνολικό αλίευµα σύµφωνα 
µε το FAO για το 1999 έφτασε τους 61.737 tn. Οι χώρες µε τη µεγαλύτερη εξαλίευση 
του είδους το 1999 ήταν το Ηνωµένο Βασίλειο (31.312 tn) και η Ιρλανδία (8.492 tn). 
Επιπλέον, αξίζει να σηµειωθεί ότι η ετήσια αλιεία της καραβίδας στην Πορτογαλία 
φτάνει τους 61.000 tn (Rosa et al., 2003). Στο Σχήµα 1 απεικονίζονται οι παγκόσµιες 







Σχήµα 1: Παγκόσµιες αλιεύσεις καραβίδας, N. norvegicus, τα τελευταία 
πενήντα έτη (FAO, 2007). 
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Στον Παγασητικό κόλπο, το είδος αυτό αλιεύεται  κυρίως µε δύο τύπους 




Οι παγίδες είναι αλιευτικά εργαλεία, τα οποία πρέπει να έχουν τις σωστές 
προδιαγραφές, ώστε να µη συλλαµβάνουν άλλα είδη ή νεαρά άτοµα. Αποτελούν 
επιλεκτικά αλιευτικά εργαλεία, εφόσον είναι υποχρεωτικό να έχουν ανοίγµατα 
ορισµένων διαστάσεων ανάλογα µε το είδος που αλιεύεται (Εικ. 3). Επίσης, ανήκουν 
στα  παθητικά εργαλεία, τα οποία δε µετακινούνται, αλλά οι οργανισµοί 
συλλαµβάνονται σε αυτά. Η αλιεία των καραβίδων διενεργείται µε παγίδες που 
Σχήµα 2: Εκφορτώσεις  καραβίδας N. norvegicus για το έτος 2007 στην 
Ευρώπη 
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περιέχουν δόλωµα (οικιακά υπολείµµατα φαγητού, βατράχια, καπνιστές ρέγγες, 
καπνιστό δέρµα ψαριών ή κόκαλα από κοτόπουλο). Το καλύτερο δόλωµα µπορεί να 
θεωρηθεί οποιοδήποτε ψάρι το οποίο βρίσκεται σε αποσύνθεση. Οι παγίδες συνήθως 
περιλαµβάνουν κυλινδρικό µεταλλικό πλαίσιο που καλύπτεται από πλαστικό ή 
δικτυωτό πλέγµα µε είσοδο στην κορυφή ή στα πλάγια. Τα «χείλη» της εισόδου είναι 
ανεστραµµένα προς το εσωτερικό ώστε να διευκολύνουν την είσοδο των καραβίδων, 
αλλά και να εµποδίζουν την έξοδό τους. Έτσι, οι καραβίδες εγκλωβίζονται στον 




Τα δίχτυα είναι ο απλούστερος και συνηθέστερος τρόπος αλιείας (Εικ. 4). 
Ανάλογα µε το ψάρι που επιδιώκει να πιάσει ο ψαράς, είναι κατασκευασµένο και το 
δίχτυ. Αν πρόκειται, για µικρά ψάρια (σαρδέλες, µπαρµπούνια, γαρίδες κ.ά.), το δίχτυ 
είναι κατασκευασµένο από ψιλό νήµα κι έχει µικρές τρύπες. Αν πρόκειται για µεγάλα 
ψάρια, το δίχτυ είναι χοντρό και γερό µε µεγάλα ανοίγµατα. Πάνω στο δίχτυ είναι 
Εικόνα 3: Αλιευτικά εργαλεία, παγίδες. 
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δεµένοι φελλοί και βαρίδια. Τα δίχτυα διακρίνονται σε δίχτυα βυθού και σε δίχτυα 
επιφάνειας.  
 
Στον Πίνακα 1 καταγράφονται οι τοπικές ονοµασίες της καραβίδας. 




GERMANY: Buchstabenkrebs,  Kaisergranat,  Kaiserhummer,  Norwegischer Hummer 
ICELAND: Letur humar 
ITALY: Scampo,  Scampolo 
MONACO: Lengustina  
MOROCCO: Azeffane ,  Langoustine 
NETHERLANDS: Noorse kreeft . 
NORWAY: Bokstavhummer,  Keiserhurnmer,  Sjøkreps. 
PORTUGAL: Lagostim. 
SPAIN: Cigala,  Escamarlanc,  Maganto 
SWEDEN: Havskrifta,  Kejsarhummer 
TUNISIA: Jarradh el bahr  
UK: Dublin bay prawn, Dublin prawn,  Norway lobster  
YUGOSLAVIA: Skamp 
Εικόνα 4: Αλιευτικά εργαλεία, δίχτυα. 
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1.3 Μοριακές τεχνικές  
 
Η µοριακή και βιοχηµική προσέγγιση αποτελεί σήµερα ένα απαραίτητο και 
αναπόσπαστο κοµµάτι της θαλάσσιας έρευνας και συγκεκριµένα στους κλάδους της 
αλιείας, των υδατοκαλλιεργειών, της µεταποίησης αλιευµάτων και της θαλάσσιας 
οικολογίας. Η εφαρµογή µεθόδων µοριακής βιολογίας και βιοχηµείας, στην 
αντιµετώπιση σηµαντικών προβληµάτων των παραπάνω κλάδων, συµβάλλει 
ουσιαστικά στην ορθολογική και βιώσιµη (αειφόρο) αξιοποίηση των θαλάσσιων 
βιολογικών πόρων. Τα τελευταία χρόνια, η χρησιµοποίηση µοριακών µεθόδων έχει 
αυξηθεί θεαµατικά, εξαιτίας της αυξανόµενης διαθεσιµότητας τεχνικών και της 
καλύτερης κατανόησης της αξίας των γενετικών δεδοµένων. Η περιγραφή του 
γενετικού πολυµορφισµού, που εντάσσεται σε µια γενικότερη προσπάθεια µελέτης της 
βιοποικιλότητας οικοσυστηµάτων, ενδιαιτηµάτων, ειδών, πληθυσµών, θεωρείται το 
πλέον απαραίτητο βήµα τόσο για επιστηµονικούς σκοπούς (κατανόηση µηχανισµών 
επιλογής, προσαρµογής και εξέλιξης των ειδών) όσο και για εφαρµοσµένους 
(διαχείριση, προστασία, διατήρηση αποθεµάτων).   
Αναλύσεις γενετικής ποικιλότητας γίνονται µε χρήση µοριακών δεικτών σε 
πληθυσµούς ιχθύων και άλλων ειδών, µε σκοπό την υποβοήθηση της διαχείρισης 
φυσικών και εκτρεφόµενων αποθεµάτων. Οι αναλύσεις αυτές, περιλαµβάνουν:  
• την εκτίµηση της γενετικής διαφοροποίησης µεταξύ πληθυσµών,  
• την εκτίµηση του βαθµού οµοµιξίας και απώλειας γενετικής ποικιλότητας από 
γενιά σε γενιά,  
• τον προσδιορισµό γονέων σε µαζικές διασταυρώσεις,  
• την υποβοήθηση προγραµµάτων γενετικής βελτίωσης και 
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• την εκτίµηση επιπτώσεων από την απελευθέρωση εκτρεφόµενων αποθεµάτων 
στα φυσικά οικοσυστήµατα.  
Η χρήση µοριακών δεικτών αποτελεί την πιο σύγχρονη και αποτελεσµατική 
τεχνική για την µέτρηση της γενετικής ποικιλότητας, τη γενετική ταυτοποίηση 
ποικιλιών και τη µοριακή βελτίωση. Η χρησιµοποίηση αυτών στην επιστήµη της 
Ιχθυολογίας έχει αναπτυχθεί κατά πολύ τα τελευταία χρόνια λόγω τόσο της 
αλµατώδους ανάπτυξης των ίδιων των µοριακών τεχνικών όσο και της σηµασίας των 
γενετικών δεδοµένων. Στις µέρες µας, οι µοριακές τεχνικές που χρησιµοποιούνται 
περικλείουν έρευνες που αναφέρονται από την αναγνώριση δεικτών για την περιγραφή 
ιχθυοαποθεµάτων (Park and Moran, 1994), σε ανάλυση της γενετικής δοµής παθογόνων 
οργανισµών των περισσοτέρων ιχθύων εµπορικής σηµασίας (Meyers et al., 1992) µέχρι 
της έκφραση παραγόντων αύξησης κατά τη διάρκεια της ωρίµανσης (Duguay et al., 
1992). Παρά το γεγονός ότι οι µοριακές τεχνικές χρησιµοποιούνται πάνω από δύο 
δεκαετίες, οι έρευνες είναι ακόµη σε πρωταρχικά στάδια. Η ανάπτυξη ωστόσο της 
Αλυσιδωτής Αντίδρασης Πολυµεράσης (PCR) συνέβαλλε σηµαντικά στην καλύτερη 
ανάλυση της διαφοροποίησης µεταξύ των πληθυσµών. H εισαγωγή δηλαδή της 
βιοτεχνολογίας µε τον πολλαπλασιασµό τµηµάτων DNA διαµέσου της PCR είχε ως 
αποτέλεσµα η όλη διαδικασία ανίχνευσης πολυµορφισµών στην αλληλουχία του DNA 
να απλοποιηθεί σηµαντικά. 
Οι µοριακές µελέτες κατατάσσονται σε: 
 Γενετική 
 Γενωµική 
 Πληθυσµιακή Γενετική 
 Λειτουργική Γενετική 
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Η Γενετική ασχολείται µε τη µεταβίβαση των βιολογικών πληροφοριών από 
γενιά σε γενιά, µε την αποσαφήνιση της φύσης του γενετικού υλικού, µε τη δηµιουργία 
των παραλλαγών του γενετικού υλικού, µε τους τρόπους που δρα και εκφράζεται το 
γενετικό υλικό για να καθορίσει τα χαρακτηριστικά ενός οργανισµού, καθώς επίσης µε 
τον τρόπο δηµιουργίας και εξέλιξης της βιοπιοκιλότητας (Αλαχιώτης, 2005). 
Η Γενωµική έχει ως στόχο να προβάλει την κατανόηση της κατασκευής, 
λειτουργίας και εξέλιξης των γενωµάτων σε όλα τα βασίλεια της ζωής, καθώς και της 
εφαρµογής γενωµικών επιστηµών και τεχνολογιών µε σκοπό την επίλυση προβληµάτων 
της βιολογίας και της ιατρικής (Λουκάς, 2003). 
H Γενετική Πληθυσµών είναι η επιστήµη η οποία χρησιµοποιεί µαθηµατική 
θεωρία και εµπειρικές µελέτες για να κατανοήσει τη γενετική ποικιλότητα, τους 
ρυθµούς και τη δυναµική των γενετικών αλλαγών ανάµεσα στους πληθυσµούς, 
συµπεριλαµβανοµένων εκείνων που οδηγούν σε προσαρµογή και κατανοµή. Εστιάζει 
στην κατανοµή συχνότητας διαφόρων γονιδίων σε διαφορετικούς πληθυσµούς, 
χρησιµοποιεί δηλαδή τεχνικές που προέρχονται από τον κλάδο της στατιστικής. Με 
αυτό τον τρόπο επιδιώκει να δώσει απαντήσεις σε ερωτήµατα που σχετίζονται µε τις 
µετακινήσεις πληθυσµών κατά το παρελθόν, τις φυλογενετικές τους σχέσεις, το βαθµό 
ανάπτυξης διαφόρων φυλετικών τύπων και τον τρόπο προσαρµογής τους στο 
περιβάλλον. Αυτός ο τοµέας συµπεριλαµβάνει τις επιδράσεις των µεταλλάξεων, τις 
τυχαίες αλλαγές, τη φυσική επιλογή και την αποµόνωση (Futuyma, 1986). 
H Λειτουργική Γενετική έγκειται στην έκφραση, τη δοµή και τη λειτουργία του 
γονιδίου. Χρησιµοποιεί την καινοτόµα γενετική τεχνολογία µε σκοπό την επίλυση 
πολύπλοκων βιολογικών προβληµάτων. 
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1.3.1 Γενετικοί δείκτες 
 
Γενετικός δείκτης είναι ένα γονίδιο ή µία αλληλουχία που καταλαµβάνει 
συγκεκριµένη θέση πάνω στο χρωµόσωµα. Περιγράφεται από έντονη 
παραλλακτικότητα, η οποία προέρχεται από µετάλλαξη ή άλλη διαφοροποίηση (π.χ. 
λόγω τυχαίας διασταύρωσης). Ένας γενετικός δείκτης µπορεί να είναι επίσης µια 
επαναλαµβανόµενη αλληλουχία (ένα ή παραπάνω νουκλεοτίδια), που διαφέρει ανάµεσα 
στα δύο αλληλόµορφα γονίδια ή ένα ζεύγος ενζύµων (ισοένζυµα – αλλοένζυµα). Οι 
γενετικοί δείκτες διακρίνονται σε τρεις κατηγορίες, του µορφολογικούς, τους 
πρωτεϊνικούς και τους DNA δείκτες. 
Για να χαρακτηριστεί ένας δείκτης ως γενετικός δείκτης (genetic marker), θα 
πρέπει να δείχνει πολυµορφισµό µεταξύ των ατόµων ενός πληθυσµού. Ο γενετικός 
δείκτης είναι οποιοδήποτε ζεύγος αλληλοµόρφων που η κληρονοµικότητα του 
καθορίζεται από το είδος της διασταύρωσης. Ένας DNA δείκτης είναι τυπικά µια µικρή 
περιοχή του DNA που δείχνει µια πολυµορφική αλληλουχία διαφορετικών ατόµων του 
ίδιου είδους. Οι τεχνικές του υβριδισµού και της ενίσχυσης µπορούν να 
χρησιµοποιηθούν για την αναγνώρισή τους.  
 
1.3.2 Τύποι γενετικών δεικτών  
 
Τα τελευταία χρόνια, ένα µεγάλο εύρος µοριακών δεικτών όπως, Restriction 
Fragment Length Polymorphisms (RFLPs), Random Amplified Polymorphism DNAs 
(RAPDs), Amplified Fragment Length Polymorphisms (AFLPs), Simple Sequence 
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Repeats (SSR) or microsatellites, Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs), έχουν 
αναπτυχθεί και έχουν εφαρµοστεί σε µια σειρά διαφόρων ειδών ψαριών.  
Οι γενετικοί δείκτες, µπορούν να ταξινοµηθούν περαιτέρω ως κυρίαρχοι ή 
συγκυρίαρχοι. Οι κυρίαρχοι επιτρέπουν την ανάλυση πολλών γονιδιακών τόπων 
συγχρόνως, π.χ. RAPD. Ένας εκκινητής που ενισχύει έναν κυρίαρχο δείκτη θα 
µπορούσε να ενισχύσει πολλούς γονιδιακούς τόπους σε ένα δείγµα DNA µε µια 
αντίδραση PCR. Οι συγκυρίαρχοι δείκτες αναλύουν έναν γονιδιακό τόπο τη φορά. Ένας 
εκκινητής που ενισχύει έναν συγκυρίαρχο δείκτη θα παράγει ένα συγκεκριµένο προϊόν.  
Οι γενετικοί δείκτες µπορούν ακόµη να χρησιµοποιηθούν για να µελετηθεί η 
σχέση µεταξύ  κληρονοµούµενης ασθένειας  και της  γενετικής  της αιτίας (όπως είναι 
για παράδειγµα η µετάλλαξη του γονιδίου, που οδηγεί στο σχηµατισµό µιας 
ελαττωµατικής  πρωτεΐνης). Είναι γνωστό ότι τα τµήµατα του DNA που βρίσκονται το 
ένα κοντά στο άλλο σε ένα χρωµόσωµα τείνουν να κληρονοµηθούν από κοινού.  
Οι γενετικοί δείκτες πρέπει να είναι εύκολα προσδιορίσιµοι, συνδεµένοι µε έναν 
συγκεκριµένο γονιδιακό τόπο µε υψηλό πολυµορφισµό. Η ανίχνευση του δείκτη µπορεί 
να είναι άµεση µε την αλληλούχιση του τµήµατος ή έµµεση µε τη χρήση 
ηλεκτροφόρησης.  
Η χρήση των γενετικών δεικτών απαιτεί ιδιαίτερη προσοχή, διότι υπάρχει η 
πιθανότητα να µας οδηγήσουν σε λανθασµένα συµπεράσµατα. Πιο συγκεκριµένα, οι 
µικροδορυφορικοί δείκτες που χρησιµοποιούνται στην παρούσα διατριβή, έχουν κάποια 
µειονεκτήµατα, τα οποία µπορούν να ελεγχθούν και να αποφευχθούν. Αυτά είναι: α) τα 
µηδενικά αλληλόµορφα (µη επαρκής ενίσχυση του DNA λόγω µεταλλάξεων στις 
περιοχές πρόσδεσης των εκκινητών), β) ο «θόρυβος» στο διάγραµµα της 
ηλεκτροφόρησης και γ) η αδυναµία ενίσχυσης µεγαλύτερων αλληλοµόρφων σε σχέση 
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µε τα µικρότερα. Για τον έλεγχο των παραπάνω προβληµάτων έχει αναπτυχθεί το 
λογισµικό Microchecker (van Oosterhout et al., 2004). 
Τα σχετικά πλεονεκτήµατα και τα µειονεκτήµατα των γενετικών δεικτών 
συνοψίζονται στον Πίνακα 2. 
 
1.3.3 Οι γενετικοί δείκτες στην εκτίµηση των ιχθυοαποθεµάτων 
 
Οι εφαρµογές των µοριακών τεχνικών στους υδρόβιους οργανισµούς και σε 
πληθυσµούς ιχθύων έχουν ως στόχο κυρίως τον έλεγχο και την καταγραφή της 
γενετικής ποικιλοµορφίας, τη µελέτη των πληθυσµών και του βαθµού µετανάστευσης 
Χαρακτηριστικά RFLPs RAPDs AFLPs SSRs SNPs 
Απαιτούµενη ποσότητα 
DNA 10 0.02 0.5-1.0 0.05 0.05 
Ποιότητα DNA Υψηλή Υψηλή Μέτρια Μέτρια Υψηλή 
Εξάρτηση από PCR Όχι Ναι Ναι Ναι Ναι 
Ευκολία στη χρήση Όχι Μεγάλη Μεγάλη Μεγάλη Μεγάλη Μεγάλη 
Υπαγόµενη σε 
αυτοµατισµό 
Χαµηλή Μέτρια Μέτρια Υψηλή Υψηλή 
Ικανότητα 
αναπαραγωγής 
Υψηλή Αναξιόπιστη Υψηλή Υψηλή Υψηλή 
Κόστος ανάπτυξης Χαµηλό Χαµηλό Μέτριο Υψηλό Υψηλό 
Κόστος ανάλυσης Υψηλό Χαµηλό Μέτριο Χαµηλό Χαµηλό 
Πίνακας 2: Πλεονεκτήµατα και µειονεκτήµατα των παραπάνω γενετικών δεικτών. 
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πληθυσµών ιχθύων, την συστηµατική κατάταξη ειδών και αναγνώριση τους, την 
αναπαραγωγική και γεωγραφική αποµόνωση ειδών, καθώς και την ταυτοποίηση ειδών 
σε νεαρά στάδια ανάπτυξης. 
 
1.3.4 Εφαρµογές στις υδατοκαλλιέργειες  
 
Οι µοριακές τεχνικές εφαρµόζονται επίσης και στις υδατοκαλλιέργειες για τον 
έλεγχο των επιπέδων της γενετικής ποικιλότητας, ώστε τα προγράµµατα αναπαραγωγής 
στους ιχθυογεννητικούς σταθµούς να µην οδηγούν σε µείωση της γενετικής 
παραλλακτικότητας.  
Τέλος, πολλές εφαρµογές των µοριακών τεχνικών είναι πολύ σηµαντικές στις 
υδατοκαλλιέργειες, διότι η µοριακή βιολογία µπορεί να εξαλείψει πολλά προβλήµατα 
στην αναπαραγωγή και εκτροφή των ειδών αυτών (Liu and Cordes, 2004).  
Πιο συνοπτικά, οι µοριακοί δείκτες χρησιµοποιούνται στις υδατοκαλλιέργειες για 
τους ακόλουθους λόγους: 
• Σύγκριση γενετικών αποθέµατων εκτρεφόµενων και άγριων πληθυσµών. 
• Ταυτοποίηση και διάκριση αποθεµάτων ιχθυογεννητικών σταθµών. 
• Παρακολούθηση παµµιξίας και λοιπών αλλαγών στη γενετική 
παραλλακτικότητα. 
• Σύνδεση γονέων / απογόνων µε γενετική ταυτοποίηση. 
• Επαλήθευση  γενετικών µεταχειρίσεων όπως η πολυπλοειδία και η 
γυνογένεση. 
 
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly





1.4 Σκοπός της παρούσας έρευνας 
 
Στο πλαίσιο δύο ερευνητικών προγραµµάτων (Πυθαγόρας ΙΙ και Ε.Π.ΑΛ. 2000-
2006) έγινε προσπάθεια για την εκτίµηση των αλιευτικών αποθεµάτων της καραβίδας, 
Ν. norvegicus, του Αιγαίου Πελάγους µε τη χρήση της µικροδορυφορικής αλληλουχίας, 
ως µοριακού δείκτη. Πιο συγκεκριµένα, σκοπός της εργασίας αυτής ήταν η εξέταση του 
γενετικού πολυµορφισµού σε άτοµα του είδους από τρεις διαφορετικές περιοχές 
(Παγασητικός, Τορωναίος και βόρειος Ευβοϊκός κόλπος), αλλά και διάφορες ηλικιακές 
κλάσεις σε διάστηµα τριών ετών. Εκτιµήθηκε ο βαθµός διαφοροποίησης µε F-statistics 
και γενετικές αποστάσεις και συγκρίθηκαν µε προηγούµενες µοριακές προσεγγίσεις του 
είδους , βιβλιογραφικά. Επιπλέον, η ανάδειξη της πληθυσµιακής και γενετικής δοµής 
και διαφοροποίησης των πληθυσµών, πραγµατοποιήθηκε µε τη χρήση των παρακάτω: 
 Fst : δείκτης διαφοροποίησης ανάµεσα στους πληθυσµούς. 
 Fis : δείκτης µέτρησης της έλλειψης ετεροζυγωτίας µέσα σε έναν πληθυσµό. 
 FIT : απόκλιση από την ισορροπία Hardy-Weinberg στον συνολικό πληθυσµό. 
 He : αναµενόµενη ετεροζυγωτία &  Ho : παρατηρούµενη ετεροζυγωτία. 
 Νm : γονιδιακή ροή.  
 D : δείκτης - µέτρο εύρεσης της γενετικής απόστασης µεταξύ των πληθυσµών. 
 
Συνεπώς, στόχος της τρέχουσας έρευνας ήταν να απαντηθούν οι ακόλουθες 
µηδενικές υποθέσεις: 
• Υπάρχει γενετική παραλλακτικότητα εντός και µεταξύ των πληθυσµών; 
• Πώς σχετίζονται αυτοί οι  πληθυσµοί;  
• Ποιο είναι το µέγεθος της γονιδιακής ροής µεταξύ αυτών των πληθυσµών; 
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly





• Είναι αυτοί οι πληθυσµοί γενετικά δοµηµένοι; 
• Μπορούν τα αποτελέσµατα της παρούσας µελέτης να χρησιµοποιηθούν για τη 
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2 ΥΛΙΚΑ ΚΑΙ ΜΕΘΟ∆ΟΙ 
2.1 Περιοχές έρευνας 
 
Τα αλιευτικά πεδία καθορίστηκαν µε γνώµονα προηγούµενες πληροφορίες 
επιστηµονικών ερευνών καθώς και µε συζητήσεις µε τους αλιείς για τα αποθέµατα του 
Παγασητικού κόλπου.  
Ο Παγασητικός κόλπος είναι ένας ηµίκλειστος κόλπος, ο οποίος βρίσκεται στο 
δυτικό µέρος του Αιγαίου, βόρεια της νήσου Εύβοιας. Το µέσο βάθος του κόλπου είναι 
69m, µε το βαθύτερο σηµείο του να βρίσκεται στο ανατολικό µέρος. Η περιοχή που 
καλύπτει ο κόλπος είναι 520 km2, µε συνολικό όγκο νερού τα 36 km3 (Petihakis et al., 
2000). O Παγασητικός συνδέεται µε το νότιο µέρος του Αιγαίου και το βόρειο Ευβοϊκό 
µέσω του διαύλου του Τρικερίου. Στον Παγασητικό κόλπο λαµβάνει χώρα αλιεία της 
καραβίδας µε διαφόρων µεγεθών αλιευτικά σκάφη. Από την περιοχή του Τρικερίου 
αλιεύουν µε δίχτυα και παγίδες αποκλειστικά καραβίδες, πέντε σκάφη µήκους 15 – 20 
m, από την περιοχή του Βόλου, τρία σκάφη 12 – 15 m και από την περιοχή της 
Μηλίνας, τρία σκάφη µήκους 10 -12 m. Αξίζει να σηµειωθεί ότι κατά την θερινή 
περίοδο αυξάνει ο αριθµός των αλιευτικών σκαφών που συµµετέχουν στην αλιεία της 
καραβίδας σε όλες τις προαναφερθείσες περιοχές.   
Για τη διεξαγωγή του πειράµατος, συλλέχθηκαν συνολικά 648 άτοµα. Η συλλογή 
των δειγµάτων έγινε από επαγγελµατίες δύτες, σε µικρή απόσταση από την ξηρά. Οι 
περιοχές από τις οποίες έγιναν οι δειγµατοληψίες είναι ο Παγασητικός, ο βόρειος 
Ευβοϊκός κόλπος και ο Τορωναίος κόλπος  (Πίν. 3, Εικ. 5). 
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Παγασητικός κόλπος B 60o66΄00΄΄, Α 23o00΄00΄΄ 572 
Τορωναίος κόλπος B 03ο30΄00΄΄, Α 98o00΄00΄΄ 56 








Οι δειγµατοληψίες πραγµατοποιηθήκαν µια φορά χωρίς επανάληψη και σε 
διαφορετικούς µήνες. Πιο συγκεκριµένα, οι δειγµατοληψίες στον Παγασητικό κόλπο 
πραγµατοποιήθηκαν τέσσερις φορές το 2005 (Ιούλιο, Σεπτέµβριο, Οκτώβριο, 
Νοέµβριο), πέντε φορές το 2006 (Μάρτιο, Απρίλιο, Μάιο, Ιούνιο, Αύγουστο) και δέκα 
φορές το 2007 (όλο το έτος εκτός από Ιούνιο και Νοέµβριο). Στον Τορωναίο κόλπο 
πραγµατοποιήθηκαν δύο δειγµατοληψίες. Η πρώτη δειγµατοληψία έγινε τον Οκτώβριο 
Εικόνα 5: Περιοχές δειγµατοληψίας καραβίδας. 
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του 2005 και η δεύτερη τον Ιανουάριο του 2006. Η δειγµατοληψία στον Ευβοϊκό κόλπο 
πραγµατοποιήθηκε µία µόνο φορά, τον Νοέµβριο του 2005. 
Ύστερα από την αλίευση τους, για τη σωστή συντήρηση τους, τα δείγµατα 
τοποθετήθηκαν σε ψυγεία µε πάγο και µεταφέρθηκαν σε καταψύκτη στους -20οC. Πριν 
την κατάψυξη, τα δείγµατα τοποθετήθηκαν σε πλαστικές σακούλες µε συγκεκριµένη 
κωδικοποίηση, όπου αναγράφηκαν η ηµεροµηνία και η τοποθεσία συλλογής, καθώς και 
ο αριθµός κάθε δείγµατος. Τα δείγµατα αποθηκεύτηκαν στον καταψύκτη µέχρι την 
επεξεργασία τους. 
 
2.2 Αποµόνωση DNA   
 
1. Προετοιµασία δειγµάτων: Η ποσότητα ιστού που απαιτείται για εξαγωγή DNA 
είναι µικρή (50 mgr µαλακού ιστού). Συνεπώς, από το µυϊκό ιστό της ουράς του 
δεκάποδου ελήφθησαν 0,1 έως 1 g και τοποθετήθηκαν σε αποστειρωµένη 
κυβέτα τύπου Eppendorf  (1,5 ml) που περιείχε διάλυµα DMSO 20%. Στη 
συνεχεία, µε τη βοήθεια µιας χειρουργικής λεπίδας, ο ιστός τεµαχίστηκε σε 
µικρότερα κοµµάτια για περαιτέρω επεξεργασία. 
 
2. Αποµόνωση ολικού DNA: Η µέθοδος για αποµόνωση ολικού DNA (total DNA) 
που ακολουθήθηκε είναι η εξής:  
 Με χρήση φαινόλης – χλωροφόρµιου. 
 
Τα βήµατα του πρωτοκόλλου που ακολουθήθηκαν είναι τα εξής: 
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• Πρώτο στάδιο: Στα δείγµατα που βρίσκονταν µέσα σε αποστειρωµένη κυβέτα 
προστέθηκαν από: 
 
 500 µl Extraction Buffer (0,1 M EDTA pH 8.00 & 0,05M Tris HCl pH 
8.00),  
 20 µl SDS 10% και  
 20 µl Proteinase K (10 mg/ml).  
 
• ∆εύτερο στάδιο: Για την πλήρη οµογενοποίηση του ιστού, χρησιµοποιήθηκε 
έµβολο και έπειτα τα δείγµατα τοποθετήθηκαν για επώαση σε υδατόλουτρο 
στους 550C για τουλάχιστον 2 ώρες. Σε αυτό το στάδιο γίνεται η λύση των 
κυττάρων για να απελευθερωθούν τα νουκλεϊκά οξέα (επίδραση της Proteinase 
K). 
• Τρίτο στάδιο: Στη συνέχεια, αποµακρύνθηκαν οι κυβέτες από το υδατόλουτρο 
και αφέθηκαν σε θερµοκρασία δωµατίου για 5 min. Έπειτα, στα δείγµατα 
προστέθηκαν από 600µl φαινόλη – χλωροφόρµιο. Ακολούθως, τα δείγµατα 
ανακινήθηκαν ελαφρώς (για 5 min) και ύστερα φυγοκεντρήθηκαν για 5 min στις 
12000 στροφές σε θερµοκρασία 40C, µε σκοπό να διαχωριστούν οι 2 φάσεις.  
• Tέταρτο στάδιο: Μετά το τέλος της φυγοκέντρησης, το υπερκείµενο των 
κυβετών µεταφέρθηκε σε καθαρές κυβέτες µε πιπέτα. Σε κάθε µια κυβέτα, 
προστέθηκαν 400 µl Φαινόλη – Χλωροφόρµιο - Ισοαµυλική αλκοόλη σε 
αναλογία  25:24:1 και ακολούθησε ελαφρά ανάδευση (για την αποµάκρυνση 
υπολειµµάτων φαινόλης), µέχρι να δηµιουργηθεί γαλακτώδες, οµογενοποιηµένο 
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υγρό. Στη συνέχεια, τα δείγµατα φυγοκεντρήθηκαν για 5 min στις 12.000 
στροφές στους 40C.  
• Πέµπτο στάδιο: Μετά το τέλος των 5 min, στο κάτω µέρος των κυβετών έχει 
δηµιουργηθεί δηµιουργήθηκε µια πελέτα (pellet) από DNA. Το υγρό 
αποµακρύνθηκε προσεκτικά ώστε να µην χαθεί η πελέτα του DNA. Στη 
συνέχεια, προστέθηκαν 1/10 της περιεχόµενης ποσότητας, οξικό νάτριο 
(Sodium Acetate) συγκέντρωσης 3Μ και ίσος όγκος µε το διάλυµα, παγωµένη 
ισοπροπανόλη, µε σκοπό να γίνει η κατακρήµνιση των νουκλεϊκών οξέων. 
Ακολούθησε η επώαση  των δειγµάτων στους -200C για 1 ώρα, η φυγοκέντρησή 
τους στις 13.000 στροφές για 10 min, ώστε να εµφανιστεί λευκό ίζηµα (DNA 
pellet) καθώς και η αφαίρεση της ισοπροπανόλης.  
• Έκτο στάδιο: Στη συνέχεια, ακολούθησε ξέπλυµα µε 200 µl κρύας αιθανόλης 
περιεκτικότητας  100 % αιθανόλη (ΕΤOH), µε σκοπό την αποµάκρυνση   των 
υπολειµµάτων αλατιού. Η αιθανόλη αφαιρέθηκε  τελείως και το Eppendorf 
τοποθετήθηκε µε ανοικτό το πώµα σε φούρνο για περίπου 20 min στους 40° C, 
έτσι ώστε να εξατµιστούν τα υπολείµµατα αιθανόλης. 
• Έβδοµο στάδιο: Ακολούθησε επαναδιάλυση  του DNA σε 50 µl T.E. (10 mM 
Tris HCl pH 8,00, 1 mM EDTA pH 8,00) και φύλαξη στον καταψύκτη στους -
200C. 
 
3. Ποσοτικοποίηση DNA: Η συγκέντρωση του αποµονωµένου DNA υπολογίζεται 
είτε από τα µεγέθη των ζωνών αυτού σε πήκτωµα αγαρόζης µετά από 
ηλεκτροφόρηση, είτε διαβάζοντας το φάσµα απορρόφησής του, γνωρίζοντας ότι 
το δίκλωνο µόριο του DNA απορροφά στα 260 nm. H ποσοτικοποίηση του 
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DNA συµβάλλει στο να µπορέσει να χρησιµοποιηθεί το προϊόν της εξαγωγής 
(γενωµικό DNA) ως µήτρα (template) κατά τη διάρκεια της διαδικασίας της 
ενζυµικής ενίσχυσης (PCR). 
 
4. Έλεγχος ποσότητας DNA: Ο έλεγχος πραγµατοποιήθηκε µε την 
ηλεκτροφόρηση του προϊόντος σε πήκτωµα αγαρόζης 1% και ρυθµιστικό 
διάλυµα ΤΒΕ. 
 
2.3 Προετοιµασία πηκτώµατος αγαρόζης  
 
Σε µια κωνική φιάλη µεταφέρθηκαν 2 g στερεής αγαρόζης (Invitrogen) και 100 
ml 1Χ ΤΒΕ. Έπειτα η φιάλη τοποθετήθηκε σε φούρνο µικροκυµάτων για 5 min 
περίπου, µε σκοπό να πραγµατοποιηθεί η διάλυσή της. Μετά το πέρας των 5 min, στη 
φιάλη προστεθήκαν 1,5 µl βρωµιούχο αιθίδιο (EtBr). Το πήκτωµα αυτό, τοποθετήθηκε 
οµοιογενώς στην ειδική πλάκα ηλεκτροφόρησης, ξεκινώντας από τη µέση, στην οποία 
τοποθετήθηκαν ‘χτενάκια’ µε πηγαδάκια και αφέθηκε για λίγα λεπτά µέσα στον 
απαγωγό για να στερεοποιηθεί (πολυµερισµός). Στην Εικόνα 6 απεικονίζεται η 





Εικόνα 6:  Προετοιµασία πηκτώµατος αγαρόζης. 
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2.4 Ηλεκτροφόρηση DNA  
 
Η ηλεκτροφόρηση είναι µια τεχνική διαχωρισµού φορτισµένων µορίων DNA. Το 
DNA είναι ένα αρνητικά φορτισµένο µόριο το οποίο κινείται µε το ηλεκτρικό ρεύµα 
διαµέσου του πηκτώµατος της αγαρόζης. Μετακινείται (µεταναστεύει) από τον 
αρνητικό προς το θετικό πόλο της συσκευής ηλεκτροφόρησης.  
Μέσα στην πλάκα µε το πήκτωµα της αγαρόζης, µεταφέρθηκαν 2 µl marker και 
τοποθετήθηκαν από  8 µl H2O, 2 µl χρωστική blue και 2 µl total DNA από το κάθε 
δείγµα. Η χρώση είναι απαραίτητη για το διαχωρισµό των προϊόντων. Στο «µπάνιο» (ή 
συσκευή) ηλεκτροφόρησης, προστέθηκε διάλυµα ηλεκτροφόρησης ΤΒΕ 1X µέχρις 
ότου να καλυφθεί πλήρως το πήκτωµα και έπειτα φορτώθηκε το DNA στα πηγαδάκια, 
µε πιπέτα. Με την ολοκλήρωση αυτής της διαδικασίας, η συσκευή ηλεκτροφόρησης 
τέθηκε σε λειτουργία για 30 min στα 80 Volt. Μετά το πέρας των 20 min το πήκτωµα 
τοποθετήθηκε στη µηχανή φωτογράφησης UV η οποία εξοπλισµένη µε CCD  κάµερα 
(UVP VILBER LOURMAT). Η επεξεργασία των φωτογραφιών έγινε µε το πρόγραµµα 








Εικόνα 7: Φωτογραφική απεικόνιση ποιότητας DNA υπό 
υπεριώδη ακτινοβολία (ίδια πηγή). 
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2.5 Επιλογή µικροδορυφορικών τόπων 
 
Εξετάστηκαν συνολικά 8 ζεύγη εκκινητών µικροδορυφορικής αλληλουχίας 
(microsatellite Primers) µε κωδική ονοµασία στη βάση δεδοµένων NCBI:  AF221987, 
AF221988, AF221989, AF221990, AF221991, CN952278, CN949888 και CN952085. 
Οι 8 αυτοί µικροδορυφόροι επιλέχθηκαν από τη βιβλιογραφία για είδη που έχουν 
σχεδιαστεί για το ίδιο είδος (Streiff et al., 2001) και συγγενικά είδη (Hodgins-Davis et 
al., 2007). Στα άτοµα της καραβίδας εντοπίστηκαν και τα 8 ζεύγη εκκινητών, εκ των 
οποίων οι 6 µόνο βρέθηκαν πολυµορφικοί. Η αλληλουχία τους δίνεται στον Πίνακα 4.     
 
Πίνακας 4: Ονοµασία, κωδικοποίηση καταγραφής, αλληλουχία, επανάληψη στον κλώνο και 




































(CCT)6 ROX (κόκκινο) R:CCAAGATAGTCAGGCAGTCAGTCA 
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Η εξέτασή τους έγινε στο εργαστήριο µε τη χρήση θερµοκυκλοποιητή PCR. Οι 
συνθήκες της PCR καθορίστηκαν µε πειραµατικό σχεδιασµό αλλάζοντας µία, κάθε 
φορά, συνθήκη. 
Οι τελικές συνθήκες για τις συγκεντρώσεις των αντιδραστηρίων ήταν 1 µl DNA, 
2 µl Reaction Buffer 10x, (0,1 x 4) µl dNTP’s 10 mM (Invitrogen), 1 µl MgCl2 25 mM, 
(1 + 1) µl από κάθε primer 15 µM (Invitrogen), 0,2 µl Taq-polymerase 0,5 U/ µl 
(Invitrogen) και συµπλήρωση µέχρι τα 20 µl µε υπερκάθαρο νερό (18,2 Ω). Οι 
συγκεντρώσεις των επί µέρους αντιδραστηρίων της PCR για τους παραπάνω τόπους 
δίνονται στον Πίνακα 5. 
 








(reaction buffer) 10X 2 µl 
Χλωριούχο µαγνήσιο 
 (MgCl2) 25 mM 1 µl 
∆εοξυνουκλεοτίδια  
(DNTPs) 10 mM 1,5 µl 
Πρόσθιος εκκινητής  
(forward primer) 15 µM 1 µl 
Ανάστροφος εκκινητής 
(reverse primer) 15 µM 1µl 
Πολυµεράση Taq 
(Taq polymerase) 0,2 U/ µl 0,15 µl 
DNA 50 ng / µl 1 µl 
Νερό (ddH2O)  Υπόλοιπο έως τα 20 µl 
 
Οι συνθήκες των θερµοκρασιακών κύκλων της αρχικής αποδιάταξης (first 
denaturation), των τριών σταδίων αποδιάταξης (denaturation) – επαναδιάταξης 
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(annealing) – επιµήκυνσης (extension) και της τελικής επιµήκυνσης (final extension) 
δίνονται στον Πίνακα 6. 
 
Πίνακας 6: Συνθήκες θερµοκρασιακών κύκλων της PCR 
Στάδιο Θερµοκρασία (οC) Χρόνος  Κύκλοι 
Προεπώαση 94 8΄ 1 
Αποδιάταξη 












(Annealing) 46/48 1΄ 
Επιµήκυνση 
(Extension) 72 1΄ 
Τελική 
επιµήκυνση 
72 10΄ 1 
 
2.6 Γονοτύπηση µικροδορυφορικών αλληλουχιών 
 
Η γονοτύπηση έγινε µε σηµασµένους εκκινητές σε αυτόµατο sequencer (MJ 
Research, Base Station) στο Εργαστήριο Μοριακής Βιολογίας και Γενετικής του 
Ελληνικού Κέντρου Θαλασσίων Ερευνών Κρήτης (ΕΛ.ΚΕ.Θ.Ε). 
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Για το διαχωρισµό των βάσεων χρησιµοποιήθηκε πηκτή πολυακρυλαµίδης 6% 
(MJ Research) µε οριζόντια ηλεκτροφόρηση. Το διάλυµα της ηλεκτροφόρησης είχε 
όγκο 5 µl: 1 µl προϊόν PCR, 3,9 µl φορµαµίδιο και 0,1 µl µάρτυρα (ladder). Στη 
συνέχεια το διάλυµα αποδιατάχθηκε για 5 min στους 95οC και αποθηκεύθηκε σε πάγο 
µέχρι την αυτόµατη φόρτωσή του στην πηκτή. 
Με την παροχή υψηλή τάσης (4000 volts) το διάλυµα εισήλθε στην πηκτή και µε 
τη χρήση οπτικής ίνας laser πραγµατοποιήθηκε η αποτύπωση των βάσεων. Τέλος, µε το 
λογισµικό STRAND (2.3.0.48), πραγµατοποιήθηκε η µέτρηση των βάσεων των 
αλληλοµόρφων (Eικ. 8). 
 
Εικόνα 8: Σχηµατική απεικόνιση «σκοραρίσµατος» αλληλοµόρφων (ίδια πηγή). 
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly





2.7 Γενετική στατιστική ανάλυση 
 
Για τον έλεγχο παρουσίας µηδενικών αλληλοµόρφων γονιδίων (null alleles) 
χρησιµοποιήθηκε το λογισµικό microchecker (van Oosterhout et al., 2004).  
Για την εξαγωγή των αποτελεσµάτων της γενετικής ανάλυσης χρησιµοποιήθηκαν 
τα στατιστικά προγράµµατα γενετικής, GeneAlex (Sherwin, 2006), Fstat (Goudet, 
1995) και Αrlequin 3.11 (Schneider, 1999). Πιο συγκεκριµένα, µε τη χρήση αυτών των 
λογισµικών υπολογίστηκε η ανάλυση µοριακής διακύµανσης (AMOVA) (Weir and 
Cockerham, 1984), ο δείκτης παραλλακτικότητας (Fst), ο δείκτης ενδογαµίας (FIS),  ο 
δείκτης FIT, η αναµενόµενη και η παρατηρούµενη ετεροζυγωτία της µεθόδου Hardy - 
Weinberg (Ηe, Ηο), ο δείκτης γονιδιακής ροής (Nm) καθώς και οι συχνότητες των 
αλληλοµόρφων. 
Οι γενετικές αποστάσεις D και οι 2x2 πίνακες γενετικής απόστασης (matrix 
distance) υπολογίστηκαν σύµφωνα µε την ελάχιστη γενετική απόσταση κατά Nei (Nei's 
minimum genetic distance, 1972),  µε τις γενετικές αποστάσεις κατά Roger (Roger's 
genetic distance, 1972) και κατά Wright (Wright's  modification of Roger's distance, 
1978) µε τα λογισµικά πακέτα GenAlEx, TFPGA και Arlequin 3.11. 
Γενικά, για τον υπολογισµό της γενετικής απόστασης χρησιµοποιούνται 
αλγόριθµοι, οι οποίοι υπολογίζουν τις διαφορές ανάµεσα στις γονιδιακές συχνότητες 
κοινών γενετικών τόπων σε διαφορετικούς πληθυσµούς. Στην παρούσα έρευνα, για την 
απεικόνιση των κλαδογραµµάτων χρησιµοποιήθηκε η µέθοδος Neighbor-Joining 
(Saitou, 1987) και η µέθοδος UPGMA (Sokal, 1958) µε τα λογισµικά πακέτα Phylip 
3.62 (Felsenstein, 1993) και TFPGA (Miller, 1997), αντίστοιχα.  
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Τα αποτελέσµατα του λογισµικού Microchecker δεν έδειξαν σηµαντική ύπαρξη 
µηδενικών αλληλοµόρφων γονιδίων για όλους τους γενετικούς τόπους (Πίν. 7).  
 
Πίνακας 7: Συχνότητες µηδενικών αλληλοµόρφων κατά Brookfield (1996). 
 
 
Από τις 8 µικροδορυφορικές αλληλουχίες που εξετάστηκαν στο γονιδίωµα της 
καραβίδας µόνο οι έξι γενετικοί τόποι βρέθηκαν υψηλά πολυµορφικοί και 
χαρακτηρίζονται από υψηλό αριθµό αλληλοµόρφων (7–33 αλληλόµορφα). Στον Πίνακα 
8 παρουσιάζονται οι πολυµορφικοί τόποι που χρησιµοποιήθηκαν για την πληθυσµιακή 














1 0,1302 0,1181 0,152 0,0791 0 0,0847 
Τόπος 
2 0,1437 0,2331 0,166 0,1702 0,2073 0,1789 
Τόπος 
3 0,0915 0,131 0,1112 0,1636 0,1026 0 
Τόπος 
4 0,0171 0,0193 0 0 0,0079 0 
Τόπος 
5 0,098 0,0734 0,0761 0,094 0,1189 0 
Τόπος 
6 0,0183 0,1081 0,1344 0,2669 0,1452 0,0069 
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Πίνακας 8: Ονοµασία τόπου, εύρος βάσεων, αριθµός αλληλοµόρφων και τυπικά σφάλµατα 










ΑF221987 178 - 202 14 2,917 
ΑF221988 189 - 225 33 8,366 
ΑF221989 141 - 179 14 2,512 
ΑF221990 85 - 103 7 1,549 
ΑF221991 140 - 162 23 4,177 
CN949888 105 - 126 10 1,258 
 
 
Ο αριθµός των αλληλοµόρφων ανά τόπο και πληθυσµό παρουσιάζονται στον 
Πίνακα 9. Ο πληθυσµός του Παγασητικού 2007 έχει τα περισσότερα αλληλόµορφα σε 
σχέση µε τους άλλους πληθυσµούς σε όλους τους τόπους, εκτός από τον  CN949888. Ο 
ΑF221988 είχε τα περισσότερα αλληλόµορφα σε όλους τους πληθυσµούς εκτός του 
Ευβοϊκού 2005 και εµφάνισε το µεγαλύτερο πολυµορφισµό (33 διαφορετικά 
αλληλόµορφα), σε αντίθεση µε τον ΑF221990 που είχε τον χαµηλότερο πολυµορφισµό 
σε όλους τους πληθυσµούς εκτός από τον Παγασητικό 2007 και τον Παγασητικό 2005 
(7 διαφορετικά αλληλόµορφα).  
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ΑF221987 25 18 17 9 12 5 
ΑF221988 64 40 44 20 18 9 
ΑF221989 22 19 16 8 9 8 
ΑF221990 12 10 9 3 4 4 
ΑF221991 39 28 28 18 16 11 
CN949888 11 9 15 7 7 8 
 
Οι αποκλίσεις από την ισορροπία Hardy–Weinberg εξετάστηκαν για όλους τους 
γενετικούς τόπους και για τους 6 πληθυσµούς της καραβίδας (Πίν. 10). Οι τιµές που 
προέκυψαν έδειξαν ότι δεν ισχύει ο νόµος µε όλες τις παραδοχές του. Επιπλέον, 
διαπιστώθηκε ότι οι παρατηρηθείσες ετεροζυγωτίες  ήταν αρκετά υψηλές για όλους 
τους τόπους.  
 
Πίνακας 10: Τιµές µέσης αναµενόµενης ετεροζυγωτίας (He) και µέσης παρατηρούµενης 
















(GenAlEx) 0,781 0,751 0,789 0,686 0,678 0,680 
Τυπικό 
σφάλµα 
0,056 0,062 0,071 0,079 0,082 0,077 
Hο 
(GenAlEx) 0,629 0,564 0,581 0,522 0,479 0,630 
Τυπικό 
σφάλµα 
0,037 0,054 0,053 0,074 0,070 0,089 
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Η συµφωνία µε το νόµο ή η απόκλιση από αυτόν, η οποία υποδηλώνει µη τυχαίες 
συζεύξεις, επιλογή ή και µίξη πληθυσµών, ελέγχεται µε στατιστική σύγκριση της 
αναµενόµενης και της παρατηρούµενης ετεροζυγωτίας. Τα αποτελέσµατα του 
λογισµικού GenAlex µε το οποίο πραγµατοποιήθηκε έλεγχος του θεωρήµατος H-W, 
είναι συγκεντρωτικά για όλους τους πληθυσµούς και όλους τους τόπους (Πίν. 11). Η 
ανάλυση του κριτηρίου x
2
 έδειξε ότι υπάρχουν σηµαντικές αποκλίσεις από το νόµο.  
 
Πίνακας 11: Σηµαντικότητες του κριτηρίου x2 ανάµεσα στις αναµενόµενες και 
παρατηρούµενες ετεροζυγωτίες για την επαλήθευση γενετικής ισορροπίας 
κατά Hardy-Weinberg (GenAlEx). 
 
Για όλους τους τόπους σε όλους τους πληθυσµούς, ο συντελεστής 
παραλλακτικότητας FST, ο δείκτης FIS και ο δείκτης FIT  των πληθυσµών παρουσιάζεται 













*** *** *** * *** ** 
ΑF221988 
 
*** *** *** *** *** *** 
ΑF221989 
 
*** *** *** ns * ns 
ΑF221990 *** ns *** ns ns ns 
ΑF221991 *** *** *** *** *** *** 
CN949888 *** *** *** *** *** ns 
(ns = non significant, * P<0.05, ** P<0.01 και *** P<0.001) 
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly





στον Πίνακα 12. Σύµφωνα µε το λογισµικό GenAlEx, οι δείκτες
 
FIS και FIT 
παρουσιάζουν αρνητικές τιµές στον τόπο ΑF221990, ο οποίος είναι και ο λιγότερο 
πολυµορφικός. Ο δείκτης FIS έχει εύρος  από -0,032 έως 0,405. Η µικρότερη τιµή του 
εντοπίζεται στον τόπο ΑF221990, ενώ η µεγαλύτερη στον τόπο ΑF221988. Οµοίως µε 
το δείκτη FIS, στο δείκτη FIT η µικρότερη τιµή του παρατηρείται στον τόπο ΑF221990 
(-0,008), ενώ η µεγαλύτερη στον τόπο ΑF221988 (0,405). Τέλος, ο συντελεστής 
παραλλακτικότητας FST παρατηρείται να έχει χαµηλές τιµές (0,0655 µέση τιµή). 
 
Πίνακας 12: ∆είκτες FIT, FST και FIS  (GenAlEx). 
Ονοµασία Primer FIS FIT FST 
ΑF221987 0,200 0,331 0,163 
ΑF221988 0,405 0,487 0,138 
ΑF221989 0,215 0,231 0,020 
ΑF221990 -0,032 -0,008 0,024 
ΑF221991 0,158 0,177 0,022 
CN942888 0,275 0,294 0,026 
Ολικό 0,204 0,252 0,066 
Τυπικό  
σφάλµα 
0,059 0,068 0,027 
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Στον Πίνακα 13 καταγράφονται οι τιµές της γενετικής παραλλακτικότητας µεταξύ 
των πληθυσµών της καραβίδας.  
Η γενετική ποικιλοµορφία κυµάνθηκε από 0,06625 έως 0,18036 (Πίν. 13). 
Σύµφωνα µε το λογισµικό Αrlequin, oι µικρότερες τιµές για το συντελεστή FST 
παρατηρήθηκαν µεταξύ Παγασητικού 2005 και Χαλκιδικής 2006 (0,06394) και µεταξύ 
Παγασητικού 2005 και Χαλκιδικής 2007 (0,06625). Αντίθετα, οι µεγαλύτερες τιµές 
του, παρατηρήθηκαν µεταξύ Παγασητικού 2005 και Ευβοϊκού 2005 (0,18036) και 
µεταξύ Χαλκιδικής 2007 και Ευβοϊκού 2005 (0,17298). Συνολικά, στους 
περισσότερους  πληθυσµούς, οι τιµές της γενετικής παραλλακτικότητας εµφάνισαν 
υψηλές τιµές.  
 
Πίνακας 13: Τιµές του δείκτη παραλλακτικότητας FST   (οι τιµές βασίστηκαν σε permutation 



















      
Παγασητικός 
2005 0,11711 
     
Παγασητικός 
2006 0,09169 0,08502 
    
Tορωναίος 
2006 0,10982 0,06394 0,07466 
   
Τορωναίος 
2007 0,13020 0,06625 0,08747 0,06843 
  
Ευβοϊκός 2005 0,13603 0,18036 0,13855 0,16800 0,17298 
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Τα αποτελέσµατα σύγκρισης των συχνοτήτων των αλληλοµόρφων (µε επίπεδο 
σηµαντικότητας 0,05) είναι συγκεντρωτικά για όλους τους πληθυσµούς (Πίν. 14). Οι 
πληθυσµοί Παγασητικός 2007 και Παγασητικός 2005 εµφανίζουν στατιστικώς 
σηµαντικές διαφορές µεταξύ τους. Επίσης, στατιστικώς σηµαντικές διαφορές 
διαπιστώθηκαν µεταξύ των πληθυσµών του Παγασητικού 2005 και του Παγασητικού 
2006, καθώς και µεταξύ του Παγασητικού 2006 και του Παγασητικού 2007. Για όλα τα 
υπόλοιπα δείγµατα, δεν προέκυψαν στατιστικώς σηµαντικές διαφορές.  
Συνεπώς, παρατηρούνται στατιστικώς σηµαντικές διαφορές (P<0,05) µόνο για 
τον πληθυσµό του Παγασητικού, µε όλους τους υπόλοιπους εποχικούς πληθυσµούς να 
οµαδοποιούνται.  
 
Πίνακας 14: Σηµαντικότητες του κριτηρίου x2 ανάµεσα στις αλληλοµορφικές συχνότητες των 


















     
Παγασητικός 
2005 0,00340 ** 
 
    
Παγασητικός 
2006 0,03290 * 0,00120 ** 
 
   
Τορωναίος 








2005 0,78465 0,38055 0,87695 1,00000 1,00000 
 
*P<0,05, ** P<0,01,  
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Στον Πίνακα 15 υπολογίστηκε η γονιδιακή ροή (Νm) για το σύνολο των 
πληθυσµών. Η µεγαλύτερη γονιδιακή ροή (7,31992) παρατηρήθηκε µεταξύ των 
δειγµάτων του Παγασητικού 2005 και Χαλκιδικής 2006, ενώ η µικρότερη γονιδιακή 
ροή (2,39055) παρατηρήθηκε µεταξύ των δειγµάτων του Ευβοϊκού 2005 και 
Χαλκιδικής 2007. Η µέση τιµή της γονιδιακής ροής µεταξύ των πληθυσµών ήταν 
αρκετά υψηλή (1,441). 
 
Πίνακας 15: Γονιδιακή ροή (Νm) µεταξύ πληθυσµών (Arlequin 3.11). 
 
H ανάλυση µοριακής παραλλακτικότητας (AMOVA) έδειξε ότι το µεγαλύτερο 

















2007       
Παγασητικός 
2005 3,76936      
Παγασητικός 
2006 4,95290 5,38085     
Τορωναίος 
2006 4,05285 7,31992 6,19673    
Τορωναίος 
2007 3,34038 7,04726 5,21653 6,80676   
Ευβοϊκός 2005 3,17575 2,27224 3,10869 2,47625 2,39055  
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που ανήκουν σε µια περιοχή (85%) και κατόπιν σε διαφορές µεταξύ πληθυσµών (15%) 
(Πίν. 16, Σχ. 3).  
 
Πίνακας 16: Αποτελέσµατα ανάλυσης µοριακής διακύµανσης AMOVA (GenAlEx). 
 
 
Στο Σχήµα 4, απεικονίζεται η ανάλυση κύριων συνιστωσών (PCA) σύµφωνα µε 
το GenAlex. Από την PCA ανάλυση, διαπιστώθηκε η απεικόνιση τριών σηµαντικών 














5 307,385 61,477 0,958 15% 
Εντός 
πληθυσµών 
413 2279,055 5,518 5,518 85% 
Σύνολο 418 2586,439  6,476 100% 
Σχήµα 3: Ποσοστά µοριακής παραλλακτικότητας µεταξύ και εντός των 6 
φυσικών πληθυσµών. 
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αναλυτικά, η οµαδοποίηση που προκύπτει από την PCA ανάλυση, κατηγοριοποιεί τους 
πληθυσµούς σε τρεις διαφορετικές κατηγορίες, οι οποίες εξηγούν το 81.16% της 












Πίνακας 17: Ποσοστά διαφοροποίησης των πληθυσµών, σε τρεις άξονες, στηριζόµενα σε 
γενετικά δεδοµένα. 
 
Οι δείκτες γενετικής απόστασης (Nei 1972) που υπολογίστηκαν από το  
λογισµικό GenAlex παρουσιάζονται στον Πίνακα 18. Οι µεγαλύτερες γενετικές 
αποστάσεις παρατηρήθηκαν µεταξύ Παγασητικού 2007 και Ευβοϊκού 2005 (D=0,452) 
και µεταξύ Παγασητικού 2005 και Ευβοϊκού 2005 (D=0,421).  H µικρότερη γενετική 
απόσταση παρατηρήθηκε µεταξύ των δειγµάτων του Παγασητικού 2007 και του 
Παγασητικού 2005 (D=0,113) σε σχέση µε τη γενετική απόσταση άλλων πληθυσµών. 
Άξονες 1 2 3 
Eigen value 0,150 0,055 0,043 








Σχήµα 4: Απεικόνιση των γενετικών αποστάσεων των πληθυσµών µε  ανάλυση κύριων 
συνιστωσών. 
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Πίνακας 18: Γενετική απόσταση πληθυσµών σύµφωνα µε το δείκτη D (Nei 1972) (GenAlEx). 
 
Οι δείκτες γενετικής απόστασης (Nei, 1972) που υπολογίστηκαν από το  
λογισµικό TFPGA παρουσιάζονται στον Πίνακα 19. Οι µεγαλύτερες γενετικές 
αποστάσεις (Nei, 1972) παρατηρήθηκαν µεταξύ Ευβοϊκού 2005 και Χαλκιδικής 2007 
(D=0,6359) και µεταξύ Χαλκιδικής 2006 και Ευβοϊκού 2005 (D=0,5731).  H µικρότερη 
γενετική απόσταση παρατηρήθηκε µεταξύ των δειγµάτων Χαλκιδικής 2006 και του 
Παγασητικού 2005 (D=0,1852) σε σχέση µε τη γενετική απόσταση άλλων πληθυσµών.  
 
















2007       
Παγασητικός 
2005 0,113      
Παγασητικός 
2006 0,186 0,185     
Τορωναίος 
 2006 0,323 0,261 0,187    
Τορωναίος 
 2007 0,398 0,332 0,258 0,190   
Ευβοϊκός 
















2007  0,3734 0,3127 0,3586 0,4741 0,4641 
Παγασητικός 
2005   0,2693 0,1852 0,2066 0,6337 
Παγασητικός 
2006    0,2499 0,3198 0,5206 
Τορωναίος 
2006     0,2263 0,5731 
Τορωναίος 
2007      0,6359 
Ευβοϊκός 
2005       
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Με το λογισµικό TFPGA υπολογίστηκαν επίσης και ο δείκτης γενετικής 
απόστασης κατά Roger (1972) και ο τροποποιηµένος δείκτης του τελευταίου κατά 
Wright (1978). Οι τιµές για τη γενετική απόσταση των πληθυσµών κατά Roger (Πίν. 
20), δε διαφέρουν από αυτές που αναφέρονται κατά Nei. Πιο συγκεκριµένα, οι 
µεγαλύτερες γενετικές αποστάσεις (Roger, 1972) παρατηρήθηκαν µεταξύ Ευβοϊκού 
2005 και Παγασητικού 2005 (D=0,3556) και µεταξύ Χαλκιδικής 2006 και Ευβοϊκού 
2005 (D=0,3359).  H µικρότερη γενετική απόσταση παρατηρήθηκε µεταξύ των 
δειγµάτων Χαλκιδικής 2006 και του Παγασητικού 2005 (D=0,1793), σε σχέση µε τη 
γενετική απόσταση άλλων πληθυσµών.  
 















2007       
Παγασητικός 
2005 0,2636      
Παγασητικός 
2006 0,2396 0,2101     
Τορωναίος 
2006 0,2633 0,1793 0,2189    
Τορωναίος 
2007 0,3080 0,1986 0,2332 0,2198   
Ευβοϊκός 
2005 0,2810 0,3556 0,3140 0,3359 0,3519  
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Οι δείκτες γενετικής απόστασης κατά Wright που υπολογίστηκαν από το 
λογισµικό TFPGA παρουσιάζονται στον Πίνακα 21. Σύµφωνα µε τη γενετική 
απόσταση κατά Wright, είναι φανερό ότι µεταξύ του Ευβοϊκού 2005 και της 
Χαλκιδικής 2007 παρατηρήθηκε η µεγαλύτερη γενετική απόσταση και µεταξύ του 
Παγασητικού 2005 και της Χαλκιδικής 2007 παρατηρήθηκε η µικρότερη. 
 
Πίνακας 21: Γενετική απόσταση κατά  Wright (1978) (TFPGA). 
 
Οι γενετικές αποστάσεις κατά Nei (1972) (Σχ. 5, 6) κατά Roger (1972) (Σχ. 7, 8) 
και κατά Wright (Σχ. 9, 10) απεικονιζόµενες µε τα κλαδογράµµατα Neighbor-Joining 
και UPGMA, φανερώνουν τις εξελικτικές σχέσεις των πληθυσµών. Όλοι οι πληθυσµοί, 
εκτός του Ευβοϊκού 2005 και του Παγασητικού 2007, τείνουν να οµαδοποιηθούν στην 


















2007       
Παγασητικός 
2005 0,3103      
Παγασητικός 
2006 0,2748 0,2654     
Τορωναίος 
2006 0,3079 0,2352 0,2599    
Τορωναίος 
2007 0,3435 0,2465 0,2874 0,2586   
Ευβοϊκός 
2005 0,3565 0,4070 0,3664 0,3949 0,4092  
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Σχήµα 5: Κλαδόγραµµα γενετικής απόστασης (Nei, 1972) µε τον αλγόριθµο Neighbour 
joining (TFPGA). 
Σχήµα 6: Κλαδόγραµµα γενετικής απόστασης (Nei, 1972) µε τον αλγόριθµο 
UPGMA (TFPGA). 
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Σχήµα 7: Κλαδόγραµµα γενετικής απόστασης του δείκτη (Roger, 1972) µε τον 
αλγόριθµο Neighbour joining (TFPGA). 
Σχήµα 8: Κλαδόγραµµα γενετικής απόστασης του δείκτη (Roger, 1972) µε τον 
αλγόριθµο UPGMA (TFPGA). 
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Σχήµα 9: Κλαδόγραµµα γενετικής απόστασης του δείκτη (Wright, 1978) µε τον 
αλγόριθµο Neighbour joining (TFPGA). 
 
Σχήµα 10: Κλαδόγραµµα γενετικής απόστασης του δείκτη (Wright, 1978) µε τον 
αλγόριθµο UPGMA (TFPGA). 
 
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly





Το δενδρόγραµµα οµαδοποίησης των πληθυσµών µε βάση τη γενετική απόσταση 


















Επιπρόσθετα, σύµφωνα µε το Mantel test (Arlequin), δεν προέκυψε κάποια 
συσχέτιση µεταξύ των γενετικών αποστάσεων και των γεωγραφικών περιοχών στις 
οποίες διαβιούν οι πληθυσµοί (r = 0.089 και P = 0.010) (Mantel, 1967). 







Σχήµα 11: ∆ενδρόγραµµα οµαδοποίησης των πληθυσµών µε βάση τη γενετική απόσταση µε τον 
αλγόριθµο Neighbour joining (phylip 3.67). 
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Από τις βασικότερες παραµέτρους για τη σωστή διαχείριση των αλιευτικών 
πόρων είναι ο προσδιορισµός των αποθεµάτων των εµπορικά σηµαντικών ειδών καθώς 
και η γνώση της γενετικής τους δοµής. Η καραβίδα, N. norvegicus (L.), αποτελεί ένα 
από τα σηµαντικότερα είδη αλιείας,  δικαιολογώντας έτσι το πρόσφατο ενδιαφέρον ως  
νέο υποψήφιο είδος για εκτροφή. Εποµένως, πληροφορίες για τη γενετική  
πληθυσµιακή δοµή της είναι απαραίτητες για τη βιώσιµη εκµετάλλευση και τη σωστή 
διαχείριση του αποθέµατός της. 
Αξίζει να σηµειωθεί ότι παλαιότερες γενετικές µελέτες της πληθυσµιακής δοµής 
του µελετηθέντος είδους έχουν πραγµατοποιηθεί µε διάφορους µοριακούς δείκτες και 
σε διάφορες περιοχές. Πιο συγκεκριµένα, όσον αφορά στην ανάλυση των γενετικών 
δεδοµένων, το συγκεκριµένο είδος έχει αναλυθεί µε µιτοχονδριακό DNA σε 
πληθυσµούς του βορειοανατολικού Ατλαντικού και της Μεσογείου (Stamatis et al., 
2004). Επίσης, ένα ακόµη χαρακτηριστικό παράδειγµα µελέτης του συγκεκριµένου 
είδους είναι και η εργασία των Passamonti et al. (1997), οι οποίοι µελέτησαν τον 
πολυµορφισµό µέσω της τεχνικής των αλλοενζύµων από πληθυσµούς του Αιγαίου και 
της Σκωτίας. Στην πιο εκτεταµένη γενετική µελέτη των πληθυσµών του είδους αυτού 
µέχρι σήµερα, οι Maltagliati et al. (1998) µελέτησαν τον πολυµορφισµό µε τη χρήση 
αλλοενζύµων, σε πληθυσµούς της δυτικής Μεσογείου και ενός πληθυσµού του 
Ατλαντικού. Επιπρόσθετα, πραγµατοποιήθηκε από τους Triantafyllidis et al. (2005) µια 
προσπάθεια εκτίµησης της γενετικής ποικιλότητας του αστακού, Homarus gammarus, 
σε όλη τη γεωγραφική κατανοµή του (από τη Νορβηγία έως την Ελλάδα), µε τη χρήση 
της τεχνικής του µιτοχονδριακού DNA.  
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Παρ’ όλα αυτά, ελάχιστες δηµοσιεύσεις υπάρχουν για την πληθυσµιακή δοµή της 
καραβίδας στον Ελλαδικό χώρο και ιδιαίτερα στον Παγασητικό κόλπο. Συνεπώς, στην 
παρούσα εργασία, σε πρώτη φάση επιχειρήθηκε να αξιολογηθεί το γενετικό απόθεµα 
της καραβίδας στον Παγασητικό κόλπο µέσω της τεχνικής των µικροδορυφόρων. 
Μερικές µόνο αναφορές είναι διαθέσιµες σχετικά µε την ανάπτυξη και το 
χαρακτηρισµό των µικροδορυφορικών γενετικών τόπων του συγκεκριµένου είδους. 
Χαρακτηριστικό παράδειγµα αποτελεί η εργασία των Streiff et al. (2001), η οποία ήταν 
µια έρευνα για τον εντοπισµό µικροδορυφορικών τόπων, αναλύοντας δύο πληθυσµούς 
της Πορτογαλικής ακτής. Παρ’ όλα αυτά, από τις 8 µικροδορυφορικές αλληλουχίες που 
εξετάσθηκαν (Streiff et al., 2001: Hodgins–Davis et al., 2007), οι 6 από αυτές 
εντοπίστηκαν στο γονιδίωµα της. Αξίζει να σηµειωθεί ότι οι γενετικοί τόποι που 
εξετάστηκαν έχουν σχεδιαστεί για την καραβίδα N. norvegicus και για τo Homarus 
americanus.  
Οι προαναφερθέντες έξι γενετικοί τόποι που χρησιµοποιήθηκαν στην παρούσα 
εργασία, είναι ιδιαίτερα πολυµορφικοί (7–33 αλληλόµορφα) και µπορούν να 
χαρακτηριστούν ως γενετικοί δείκτες για τον εντοπισµό διαφορών µεταξύ 
διαφορετικών πληθυσµών της καραβίδας. Γενικά, στην παρούσα εργασία διαπιστώθηκε 
ότι ο πληθυσµός του Παγασητικού 2007 έχει τα περισσότερα αλληλόµορφα σε σχέση 
µε τους άλλους πληθυσµούς σε όλους τους τόπους (εκτός από τον  CN949888), γεγονός 
που µπορεί να δικαιολογηθεί εξαιτίας του κατά πολύ µεγαλύτερου µεγέθους του 
δειγµατοληπτικά.  
Επιπλέον, στην παρούσα έρευνα, η ανάλυση των αλληλοµορφικών συχνοτήτων 
αποκάλυψε υψηλά επίπεδα γενετικού πολυµορφισµού. Πιο αναλυτικά, η ανάλυση του 
κριτηρίου x
2
 των συχνοτήτων των αλληλοµόρφων έδειξε στατιστικά σηµαντικές 
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διαφορές µόνο για τον πληθυσµό του Παγασητικού σε επίπεδο σηµαντικότητας α=0,05, 
υποδηλώνοντας τον µεγάλο βαθµό γενετικής ποικιλοµορφίας του είδους εκεί. Η 
παρουσία αρκετά υψηλού πολυµορφισµού και γενετικής ποικιλοµορφίας, ίσως να 
οφείλεται στην τεχνική της µικροδορυφορικής αλληλουχίας που χαρακτηρίζεται από 
υψηλό επίπεδο πολυµορφισµού και την ικανότητα της να ανιχνεύει γενετική 
παραλλακτικότητα σε υποπληθυσµούς (Zouros, 1994). Aντίθετα, στην εργασία των 
Maltagliati et al. (1998), δεν ανιχνεύθηκε καµία σαφής αλλαγή στις αλληλοµορφικές 
συχνότητες. Κατά συνέπεια, η γενετική παραλλακτικότητα φάνηκε να διανέµεται 
τυχαία µεταξύ των πληθυσµών και οι προαναφερθέντες πληθυσµοί φάνηκε να 
ακολουθούν «το µοντέλο των νησιών» (island model). 
Επιπρόσθετα, στην παρούσα έρευνα ανιχνεύθηκαν ιδιαίτερα σηµαντικές 
αποκλίσεις από την ισορροπία Hardy-Weinberg, που υποδηλώνουν ότι οι πληθυσµοί 
της καραβίδας παρουσίασαν σηµαντικό έλλειµµα ετεροζυγωτίας (FIS=0,204). Οι 
στατιστικώς σηµαντικές διαφορές της παρέκκλισης αυτής από το νόµο Hardy-
Weinberg, φανερώνουν ότι το είδος δεν έχει φτάσει ακόµη σε γενετική ισορροπία. 
Συνεπώς, δε φαίνεται να υπάρχει ισορροπία µεταξύ των εξελικτικών δυνάµεων. Αυτό 
το φαινόµενο έχει αναφερθεί επίσης και για άλλα καρκινοειδή. Μελετώντας τη γαρίδα, 
Penaeus monodon, οι Supungul et al. (2000), αποκάλυψαν σηµαντικές αποκλίσεις από 
το νόµο Hardy-Weinberg σχεδόν σε όλα τα δείγµατα λόγω του ελλείµµατος 
ετεροζυγωτίας. Ακόµη, κάτι παρόµοιο διαπιστώθηκε και για τη γαρίδα Litopenaeus 
setiferus (Ball and Chapman, 2003). Οι αποκλίσεις από το νόµο HW που 
παρατηρήθηκαν στους πληθυσµούς της καραβίδας οφείλονται σε διάφορους λόγους, 
όπως είναι για παράδειγµα η επίδραση της γενετικής παρέκκλισης, η διασταύρωση 
πληθυσµών µε διαφορετικές συχνότητες αλληλοµόρφων γονιδίων (Wahlund effect) 
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καθώς και το ζευγάρωµα µεταξύ στενά συγγενικών ειδών (inbreeding). Η απόκλιση 
αυτή θα µπορούσε ενδεχοµένως να οφείλεται και στη φυσική επιλογή. Η γενετική 
παρέκκλιση προκαλεί αλλαγές στις γονιδιακές συχνότητες λόγω δειγµατοληπτικών 
ποικιλοµορφιών από γενεά σε γενεά. Πρόκειται δηλαδή για δειγµατοληπτικά σφάλµατα 
που έχουν τη µέγιστη επίδρασή τους στους µικρούς πληθυσµούς. Ο Mayr (1954) 
χρησιµοποίησε τον όρο «αρχή του ιδρυτή» (founder effect), για να περιγράψει την 
αρχική αλλαγή στις συχνότητες των αλληλοµόρφων λόγω γενετικής παρέκκλισης.  
Υποστήριξε ότι, ναι µεν η γενετική αλλαγή σε έναν πληθυσµό είναι µια βραδεία 
διαδικασία, όµως η εξέλιξη νεοϊδρυθεισών αποικιών µπορεί να είναι τόσο γρήγορη, που 
να επιφέρει αλλαγές τέτοιου µεγέθους έτσι ώστε να σηµατοδοτήσουν µέχρι και τη 
δηµιουργία νέων ειδών (ειδογένεση). Η έλλειψη ετεροζυγωτίας που παρατηρείται σε 
σχέση µε την ισορροπία Hardy-Weinberg, οφείλεται στο ότι οι εξεταζόµενοι πληθυσµοί 
αποτελούνται από σχετικά αποµονωµένους αναπαραγωγικά υποπληθυσµούς (Allendorf 
and Luikart, 2007). Τέλος, έχει γίνει προσπάθεια ερµηνείας αποκλίσεων από την 
ισορροπία HW σαν αποτέλεσµα φυσικής επιλογής, η οποία είναι ένας από τους 
διάφορους µηχανισµούς που µπορούν να προκαλέσουν γενετικές αλλαγές στους 
φυσικούς πληθυσµούς και µπορεί να αλλάξει την ετεροζυγωτία στην επόµενη γενιά.  
Τα F-statistics αποτελούν σηµαντικό εργαλείο για την αποκάλυψη πληθυσµιακών 
δοµών και µέσα εκτίµησης του γενετικού πολυµορφισµού. Τα F-statistics, στην 
παρούσα εργασία, εµφάνισαν υψηλές τιµές γενετικής παραλλακτικότητας µεταξύ των 
πληθυσµών που µελετήθηκαν. Η ιδιαίτερα υψηλή µέση τιµή του δείκτη FST που 
υπολογίστηκε για το σύνολο των δεδοµένων, κατέδειξε σηµαντική γενετική 
διαφοροποίηση σε επίπεδο πληθυσµών χωροταξικά και όχι χρονολογικά.  
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Η παρουσία ισχυρής γενετικής δοµής του είδους, πιθανώς λόγω της ύπαρξης 
υποπληθυσµών (substructuring), επιβεβαιώθηκε από την υψηλή µέση τιµή του δείκτη 
διαφοροποίησης των αλληλοµορφικών συχνοτήτων ανάµεσα στους πληθυσµούς (RST 
=0,148). Αξίζει να αναφερθεί ότι η τιµή του δείκτη RST προτιµάται να χρησιµοποιείται 
από την αντίστοιχη τιµή του δείκτη FST, παρόλο που και οι δύο είναι ίδιοι δείκτες 
παραλλακτικότητας και µπορούν να προσαρµοστούν σε απαιτήσεις µικροδορυφορικών 
τόπων (Slatkin, 1995). Επιπρόσθετα, η παρουσία υποπληθυσµών στους υπό µελέτη 
πληθυσµούς του συγκεκριµένου είδους διαπιστώθηκε και από τους Maltagliati et al. 
(1998), από την µέση τιµή του δείκτη παραλλακτικότητας (FST = 0,122). Στην εργασία 
των Triantafyllidis et al. (2005), διαπιστώθηκε σηµαντική ετερογένεια µεταξύ των 
δειγµάτων των υπό εξέταση πληθυσµών (FST=0,078). Όλες οι προσεγγίσεις στη µελέτη 
της πληθυσµιακής δοµής του αστακού H. gammarus συµφωνούν στο γεγονός ότι ο 
πληθυσµός δε µπορεί να θεωρηθεί  ως ένα ενιαίο πανµικτικό απόθεµα. Σε αντίθετα 
αποτελέσµατα κατέληξαν οι Stamatis et al. (2004)  όπου η κύρια διαπίστωση της 
εργασίας τους ήταν οι χαµηλές τιµές γενετικής παραλλακτικότητας µεταξύ των 
πληθυσµών που µελετήθηκαν (FST= 0,018, P< 0,001). Αυτό ίσως να εξηγείται από την 
περιορισµένη διασπορά των ενήλικων ατόµων του είδους. Το επίπεδο γενετικής 
παραλλακτικότητας που υπολογίστηκε για τα δείγµατα της καραβίδας, στην µελέτη των 
Passamonti et al. (1997)  ήταν αρκετά χαµηλό. Η µέση τιµή του δείκτη Fst (0,016) ήταν 
σύµφωνη µε εκείνες για άλλα θαλάσσια είδη (Buonaccorsi et al., 2001). Σύµφωνα µε 
τους Borsa et al. (1997), έχουν αναφερθεί τιµές του δείκτη FST σε εύρος από 0,02 έως 
0,50 για µια σύγκριση πληθυσµών από ψάρια του Ατλαντικού και της Μεσογείου. 
Επιπρόσθετα, ένα ακόµη παράδειγµα υψηλού δείκτη παραλλακτικότητας βρέθηκε από 
τους Valles-Jimenez et al. (2004), οι οποίοι κάνοντας χρήση των µικροδορυφόρων 
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διαπίστωσαν ότι ο πληθυσµός των «λευκών» γαρίδων (Litopenaeus vannamei) είναι 
δοµηµένος σε υποσύνολα πληθυσµού (FST=0,055). Οι µελέτες σχετικά µε τα θαλάσσια 
ασπόνδυλα είναι λιγότερες. Παρ’ όλα αυτά υψηλή διαφοροποίηση έχει βρεθεί επίσης 
και για τα στρείδια (Ostrea edulis), (Launey et al., 2001), τα µύδια (Mytilus 
galloprovincialis), (Quesada et al., 1998) και για καρκινοειδή όπως στην καραβίδα 
Meganyctiphanes norvegica (Zane et al., 2000) και στο κινεζικό καβούρι Eriocheir 
sinensis (Sui et al., 2009) (FST =0,021).  
Για την ποσοτικοποίηση του βαθµού γενετικής παραλλακτικότητας ανάµεσα 
στους πληθυσµούς της καραβίδας πραγµατοποιήθηκε η AMOVA. Η AMOVA, που 
αναπτύχθηκε από τον Excoffier (1992) είναι µια µεθοδολογία ανάλυσης της 
ποικιλοµορφίας, η οποία χρησιµοποιεί µοριακά δεδοµένα από την ανάλυση του DNA, 
µε µοριακούς δείκτες. Τα αποτελέσµατα της γενετικής ανάλυσης έδειξαν ότι το 
ποσοστό της µοριακής παραλλακτικότητας εντός των πληθυσµών είναι υψηλότερο 
(85%) από αυτό µεταξύ των πληθυσµών (15%). Τα αποτελέσµατα της ανάλυσης 
AMOVA εξηγούν τη σηµαντική διαφορά µεταξύ των δειγµάτων ενδοπληθυσµιακά, 
γεγονός που δεν ήταν αναµενόµενο. Παρόµοια αποτελέσµατα ενδοπληθυσµιακής 
παραλλακτικότητας βρέθηκαν και στην εργασία των Stamatis et al. (2004) και των 
Μaltagliati et al. (1998). Επίσης σύµφωνα µε την ανάλυση κύριων παραγόντων 
διαπιστώνεται η οµαδοποίηση των πληθυσµών χωροταξικά σε τρεις διαφορετικές 
κατηγορίες (PCA), σύµφωνα µε τις γενετικές αποστάσεις: Παγασητικός (2005, 2006, 
2007), Τορωναίος (2006, 2007) και  Ευβοϊκός Κόλπος (2005). Με άλλα λόγια, 
εµφανίσθηκε γεωγραφική ετερογένεια µεταξύ των προαναφερθέντων πληθυσµών και 
όχι χρονολογική. Λαµβάνοντας υπόψη την οµοιότητα µεταξύ των χρονικών δειγµάτων 
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από κάθε πληθυσµό, µπορούµε να καταλήξουµε στο συµπέρασµα ότι αυτοί οι 
πληθυσµοί φαίνονται να είναι µάλλον σταθεροί. 
Η γονιδιακή ροή ορίζεται ως η κίνηση των γονιδίων ενδο- και δια- πληθυσµιακά, 
η οποία στην πραγµατικότητα αποτελεί το ρυθµό µετανάστευσης. Η καραβίδα, N. 
norvegicus, είναι ένα καρκινοειδές όπου η διασπορά των πελαγικών λαρβών της σε 
ανήλικο στάδιο είναι συνηθισµένη, ενώ η διασπορά των ενηλίκων της είναι 
περιορισµένη. Η γονιδιακή ροή θα µπορούσε να προωθηθεί µόνο από τη λαρβική 
παθητική µετακίνηση, η όποια καθορίζεται  από  διάφορους υδρολογικούς και 
ωκεανογραφικούς παράγοντες  που επικρατούν  στις θαλάσσιες περιοχές. Παρά τις 
δυσκολίες αυτές, στην παρούσα εργασία, τα στοιχεία µας δεν παρέχουν αποτελέσµατα 
περιορισµένης διασποράς των ενήλικων ατόµων της. Συνεπώς, το συγκεκριµένο είδος 
χαρακτηρίζεται από υψηλό ποσοστό γονιδιακής ροής, γεγονός που καταδεικνύει υψηλά 
επίπεδα µετανάστευσης, καθώς και γενετική οµοιογένεια µεταξύ τους. Η προκύπτουσα 
υψηλή τιµή της γονιδιακής ροής που υπονοεί την πιθανή παρουσία πανµιξίας για 
αυτούς τους πληθυσµούς, πιθανό να µπορεί να εξηγηθεί εάν ληφθεί υπόψη η 
διαφορετικής έντασης, εξελικτική δύναµη της φυσικής επιλογής. Ίσως, µια ακόµη 
πιθανή εξήγηση να είναι και ο συνδυασµός φυσικών, ωκεανογραφικών και βιολογικών 
παραγόντων, όπως για παράδειγµα οι δυσχερείς περιβαλλοντικές συνθήκες, οι άνεµοι, 
τα ρεύµατα και τα ωκεανογραφικά µέτωπα, τα οποία ενισχύουν την εξάπλωση των 
πελαγικών µορφών του θαλάσσιου αυτού οργανισµού (Lessios et al., 2001). Αυτό είναι 
ένα κοινό και πολύ συζητηµένο µοτίβο και για τους θαλάσσιους οργανισµούς των 
εσωτερικών υδάτων και ειδικά εκείνων των οργανισµών που διαβιούν σε µέρη που 
έχουν περάσει από επαναλαµβανόµενες περιόδους παγετώνων (Avise et al., 1998). 
Είναι γεγονός πως χαµηλή τιµή της γονιδιακής ροής ισοδυναµεί µε  υψηλή τιµή του 
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δείκτη FST.  Συνεπώς, στη συγκεκριµένη περίπτωση, οι υψηλές τιµές της γονιδιακή 
ροής, έρχονται σε αντίθεση µε τις υψηλές τιµές του δείκτη παραλλακτικότητας FST. Η 
γονιδιακή ροή που βρέθηκε για τις καραβίδες στην παρούσα εργασία (Nm=1,44), 
έρχεται σε συµφωνία µε τα αποτελέσµατα της εργασίας των Maltagliati et al. (1998), 
όπου βρέθηκε γονιδιακή ροή περίπου ίση µε 1,80 µεταξύ πληθυσµών της καραβίδας. 
Ακόµη, στην εργασία του Tzeng (2007) για τη γαρίδα Parapenaeopsis hardwickii, η 
γονιδιακή ροή βρέθηκε πολύ µεγαλύτερη από τα παραπάνω αποτελέσµατα (Νm=8,4). 
Σε αντίθετα συµπεράσµατα κατέληξαν οι  Xu et al. (2009) όσον αφορά στη µελέτη της 
γενετικής πληθυσµιακής δοµής του καβουριού (Portunus trituberculatus) στη θάλασσα 
της ανατολικής Κίνας, βασισµένη στην τεχνική τoυ µιτοχονδριακού DNA. 
Υπολογισµοί της γονιδιακής ροής, υποστήριξαν την υπόθεση ότι τα δείγµατα από τη 
θάλασσα της ανατολικής Κίνας ήταν γενετικά µη οµογενοποιηµένα, δείχνοντας έτσι ότι 
η γονιδιακή ροή είναι περιορισµένη σε εκείνες τις περιοχές, παρά  την  υψηλή διασπορά 
των ενήλικων ατόµων τους.  
Οι γενετικές αποστάσεις κατά Nei (1972), κατά Roger (1972) και κατά Wright 
(1978) απεικονιζόµενες µε τα κλαδογράµµατα UPGMA και Neighbor–Joining,  
φανερώνουν ότι η κατανοµή της γενετικής ποικιλοµορφίας εντός και µεταξύ των 
πληθυσµών της καραβίδας, ακολουθεί ένα απροσδόκητο σύνθετο πρότυπο. Το πρότυπο 
αυτό των γενετικών αποστάσεων µεταξύ των πληθυσµών παρουσιάζει µερικά 
γεωγραφικά στοιχεία, που µόνο εν µέρει απεικονίζουν τη χωρική διαµόρφωση των 
πληθυσµών. Με άλλα λόγια δηλαδή, σύµφωνα µε τα κλαδογράµµατα αυτά, που 
επεξηγούν τις γενετικές  σχέσεις µεταξύ των πληθυσµών, η συσχέτιση µεταξύ της 
γενετικής και γεωγραφικής απόστασης εξηγεί µόνο ένα µικρό µέρος της γενετικής 
ποικιλοµορφίας. Παρόµοια αποτελέσµατα βρέθηκαν και στην εργασία των Μaltagliati 
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et al. (1998) και των Stamatis et al. (2004) οι οποίοι χρησιµοποιώντας UPGMA 
δενδρογράµµατα, απέτυχαν να αποκαλύψουν ένα σαφές γεωγραφικό µοτίβο της 
γενετικής διαφοροποίησης µεταξύ των πληθυσµών που ερεύνησαν.  
Ο κυριότερος στόχος της εργασίας ήταν να χρησιµοποιηθεί η τεχνική των 
µικροδορυφόρων, για να διαπιστωθεί εάν υπάρχουν διακριτοί πληθυσµοί µεταξύ των 
περιοχών δειγµατοληψίας. Τα αποτελέσµατα της χωρικής και χρονικής έρευνας 
επιβεβαιώνουν µερικώς την ύπαρξη γενετικά ευδιάκριτων αποθεµάτων καραβίδων σε 
µια αρκετά µεγάλη γεωγραφική κλίµακα στο Αιγαίο Πέλαγος, αλλά µε υψηλή 
γονιδιακή ροή µεταξύ τους. Ο λόγος της σηµασίας που έχει ο εντοπισµός διακριτών 
πληθυσµών έγκειται στο γεγονός ότι σε αυτήν την περίπτωση είναι δυνατή η πιο 
αποτελεσµατική διαχείρισή του. Κάτι παρόµοιο µελετήθηκε από τους Jorstad et al. 
(2004), οι οποίοι χρησιµοποίησαν µε επιτυχία τις µεθόδους των µικροδορυφόρων, των 
αλλοενζύµων και του µιτοχονδριακού DNA, για τη µελέτη των υποαρκτικών 
πληθυσµών του Homarus gammarus, στη βόρεια Νορβηγία. Τα αποτελέσµατα της 
προαναφερθείσας εργασίας επιβεβαιώνουν την ύπαρξη ενός γενετικά ευδιάκριτου 
αποθέµατος, αν και η εκτεταµένη δειγµατοληψία αποκάλυψε την ύπαρξη περισσοτέρων 
επιπέδων της γενετικής δοµής στην περιοχή. ∆ιαπιστώθηκε στους δύο αυτούς 
υποαρκτικούς πληθυσµούς, ένα πρότυπο διαφοροποίησης πληθυσµών, σχετικά 
κοντινών γεωγραφικών αποστάσεων, σε θαλάσσιο είδος µε χαµηλή διασπορά των 
ανηλίκων της. Το πιο εντυπωσιακό όµως παράδειγµα είναι αυτό από το Isle of Man 
στην Ιρλανδική θάλασσα, όπου µελετήθηκαν δύο διαφορετικά είδη καβουριού (Weber 
et al., 2000). Και τα δύο είδη έχουν µια σχετικά µεγάλη λαρβική περίοδο (40–80 
ηµέρες). Χρησιµοποιώντας την τεχνική των αλλοενζύµων, οι πραγµατοποιηθείσες 
αναλύσεις σε δείγµατα που συλλέχθηκαν από περιοχές που είχαν απόσταση µόνο 40 
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χιλιοµέτρων,  αποκάλυψαν σηµαντικές γενετικές διαφορές σε διάφορους γενετικούς 
τόπους και για τα δύο είδη.  
Συνοψίζοντας, από τη συγκεκριµένη εργασία, έχουν εξαχθεί χρήσιµα 
συµπεράσµατα για την αξιολόγηση της δοµής των φυσικών αποθεµάτων της 
καραβίδας. Μελλοντικές αποφάσεις σχετικά µε την προστασία των αποθεµάτων της,  
καθώς και µετακινήσεις των ατόµων για πιθανό εµπλουτισµό, πρέπει, να λάβουν υπόψη 
τα υψηλά και σηµαντικά επίπεδα διαφοροποίησης που βρέθηκαν στην έρευνα αυτή. 
Από αυτήν την χωρική και χρονολογική µελέτη που επικεντρώθηκε στο Αιγαίο 
Πέλαγος, µπορούµε να καταλήξουµε στο συµπέρασµα ότι χρειάζεται να αξιολογηθούν 
νέες διαφορετικές στρατηγικές για τη µελλοντική ανάπτυξη, λογίζοντας την καραβίδα 
ως ένα τοπικό απόθεµα συνολικά στο Αιγαίο Πέλαγος. Ένα νέο µοντέλο διαχείρισης, 
όπως είναι για παράδειγµα µια ενδεχόµενη απαγόρευση στην αλιεία του είδους τοπικά 
ίσως και σε συγκεκριµένες εποχές, πιθανό να υποβοηθήσει την αναπαραγωγή του. Ως 
µελλοντική κατεύθυνση κρίνεται απαραίτητη περισσότερη έρευνα για το είδος της 
καραβίδας ή µέσω της επεξεργασίας των υπαρχόντων δειγµάτων και µε άλλους 
µοριακούς δείκτες ή/και µέσω συµπλήρωσης των δειγµάτων για µια πιο ολοκληρωµένη 
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Norway lobster, Nephrops norvegicus (L.), is a decapod crustacean with wide 
geographical distribution, extending from the North Sea, south to Morocco, and east 
into the whole Mediterranean Sea. The commercial value of this species is particularly 
high and recent trends in consumer demand, justify the interest in the possibility of 
commercial aquaculture. Therefore information about its population structure is 
necessary to adequate elements for sustainable exploitation and management. In the 
present study, microsatellite DNA was used as a molecular genetic marker to investigate 
the genetic stock of Norway lobster populations and more specifically to study its 
population genetic structure, in Northern Hellas. The effort to estimate genetic diversity 
was achieved with the use of microsatellite DNA as a molecular genetic marker as it is a 
codominant marker, easy to use, highly accurate, highly polymorphic and it uses very 
little and not necessarily high quality DNA.  
Three year classes populations from Pagasitikos Gulf (PG 2005, 2006 and 2007), 
two from Toronaeos Gulf (TG 2006 and 2007) and one from North Εvoikos Gulf (NEG 
2005) were sampled; in total 648 individuals were genotyped. Eight microsatellite 
primers were studied but only six of them gave reproducible results. Therefore, allele 
frequencies were computed using six polymorphic microsatellite loci. Molecular 
variance, F-statistics, gene flow values, genetic distance values and deviations from 
Hardy-Weinberg equilibrium were calculated within and among populations. 
According to statistical comparison of observed and expected heterozygosity, only 
a few loci conformed to Hardy-Weinberg expectations. These significant deviations 
from Hardy-Weinberg equilibrium (HWE), that were detected in all loci and all 
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populations, suggest that the studied populations may not be in genetic equilibrium yet. 
Hardy–Weinberg disequilibrium observed in N. norvegicus may be due to many reasons 
like mating of close relatives (inbreeding), population mixing (Wahlund effect) or 
genetic drift. The observed deficit of heterozygotes as compared with HWE could be a 
result of natural selection. Norway lobster populations exhibited a significant 
heterozygote deficiency (FIS = 0.204), slightly higher than those reported in previous 
genetic studies on the species. The observed high value of FIS indicates possible 
inbreeding. The analysis of allelic frequencies revealed high levels of genetic 
polymorphism, maybe due to the technique used, although molecular variance within 
the studied populations was significantly higher (85%) than among them (15%). Values 
of Nei’s genetic distance demonstrated this genetic diversity between populations 
spatially. The presence of genetic substructuring of the species, probably due to the 
existence of subpopulations, was also confirmed by the mean value of the standardized 
variance in allelic frequencies (RST =0,148). N. norvegicus is a burrowing crustacean 
with pelagic larval forms, however dispersal of adults is considered to be limited. The 
estimated average value of gene flow between populations was high enough (Nm 
=1,441) suggesting that gene flow among Norway lobster populations is not restricted 
and implying near-panmixia among them. The results of the present investigation 
clearly confirm the existence of a genetically distinct lobster stocks in the Aegean Sea. 
Data were compared with genetic studies of other marine crustaceans and fish 
suggestions for their stock management are discussed. 
 
Keywords: Nephrops norvegicus, microsatellites, heterozygosity, genetic distance, 
population subdivision 
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Nephrops norvegicus (L.) is a highly important fishery species, justifying the 
recent interest as a new candidate for aquaculture production. VNTRs were used as a 
molecular genetic marker in order to investigate the genetic stock of Norway lobster 
populations in Northern Hellas. 
Four populations from Pagasitikos Gulf (PG 2005, 2006, 2007, and 2008), two 
from Toronaeos Gulf (TG 2006 and 2007) and one from North Εvoikos Gulf (NEG 
2005) were sampled; 519 individuals were genotyped in total. Allele frequencies were 
computed using six polymorphic microsatellite loci.  
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Only a few loci conformed to Hardy-Weinberg expectations, hence there was little 
evidence for genetic structuring temporally. Norway lobster populations exhibited a 
significant heterozygote deficiency (FIS = 0.204), slightly higher than those reported in 
previous genetic studies. The analysis of allelic frequencies revealed high levels of 
genetic polymorphism, maybe due to the technique used, although molecular variance 
within the studied populations was significantly higher (85%) than among them (15%). 
Values of Nei’s genetic distance demonstrated this genetic diversity between 
populations spatially. The presence of genetic substructuring of the species, probably 
due to the existence of subpopulations, was also confirmed by the mean value of the 
standardized variance in allelic frequencies (RST =0,148). However, the estimated 
average value of gene flow between populations was high enough (Nm =1,441) to imply 
near-panmixia among them. Furthermore, a significant increase of the Ne estimates in 
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